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L’une des finalite´s de la Biologie Mole´culaire (BM) est l’e´tude de l’architec-
ture spatiale (ie. structure 3D) des mole´cules. Les expe´rimentations in silico (ie.
simulations nume´riques) permettant la mode´lisation 3D utilisent le plus souvent des
approches automatiques. Or, ces approches pre´sentent certains inconve´nients : temps
de traitement important, mode´lisation souvent partielle, mode`le 3D ge´ne´ralement
fige´, etc. L’apport des connaissances des experts, de manie`re interactive, pendant le
processus de mode´lisation automatique peut pallier certains de´fauts des me´thodes
calculatoires usuelles. Il s’agit de placer le biologiste au centre des essais virtuels
plutoˆt qu’en observateur de re´sultats de simulations. C’est ce que nous appelons
l’approche hybride, qui associe les avantages des expe´rimentations in silico
(capacite´ de calcul) a` ceux des Interactions Homme-Machine (IHM) et de la Re´alite´
Virtuelle (RV) : commande naturelle, immersion dans l’environnement virtuel
(EV), multimodalite´, etc. Le re´sultat de cette approche est la cre´ation d’analyses
in virtuo, qui comportent trois phases fondamentales : la mode´lisation 3D, la
visualisation et l’interaction 3D (I3D). Cependant, des domaines complexes
tels que la BM sont re´gis par un ensemble de contraintes qui peuvent eˆtre locales
(lie´es aux objets 3D ou aux taˆches d’I3D) et globales (lie´es a` l’espace des objets
3D ou au syste`me d’I3D). Par conse´quent, l’intervention des experts ne peut pas
eˆtre re´alise´e efficacement par des techniques d’I3D classiques, inde´pendantes de
la complexite´ et des contraintes du domaine. Plus ge´ne´ralement, nous sommes
confronte´s au proble`me innovant de l’I3D sous contraintes qui inte`gre les re`gles
de comportement impose´es par l’EV. Pour y re´pondre, nous formalisons unmode`le
d’assistance qui associe les contraintes, les taˆches d’interaction et des outils
d’assistance que sont les guides virtuels. Nous avons applique´ ces deux concepts,
d’approche hybride et d’assistance a` l’I3D sous contraintes, au proble`me de la
mode´lisation 3D du chromosome. Les contraintes identifie´es sont ici architectu-
rales (ie. donne´es physico-chimiques) et fonctionnelles (ie. mode`les biologiques).
Ces contraintes issues des lois de la Biologie imposent l’ordonnancement spatial du
chromosome. Le syste`me d’interaction Hommme-Mole´cule in virtuo propose´ peut
eˆtre conside´re´ plus cre´dible puisqu’il respecte les contraintes environnementales,
tant au niveau de la structure 3D qu’au niveau de l’I3D.
Mots cle´s : Re´alite´ Virtuelle, mode´lisation 3D mole´culaire, assistance, interac-




One of the aims of Molecular Biology (MB) is the study of the molecules’ 3D
structure. In silico experiments (ie. computing simulations) for 3D modeling usually
use automatic approaches. However, these approaches have limits : important
computing time, local modeling, 3D model generally fixed, etc. The contribution
of expert knowledge, interactively during the automatic modeling process, can
overcome some limits of the usual computational methods. It involves placing the
biologist in the center of virtual experiments, rather than an observer of automatic
simulation results. This is what we call hybrid approach, that combines the
advantages of in silico experiments and those of Human-Computer Interaction
(HCI) and Virtual Reality (VR) : natural interaction, immersion in the virtual
environment (VE), multimodality, etc. The result of this approach is the creation
of in virtuo experiments which has three components : the 3D modeling,
the visualization and the 3D interaction (3DI). However, complex domains
such as MB are governed by several constraints that may be local (linked to
3D objects or 3DI techniques) or global (linked to virtual environment or to the
3DI system). Therefore, experts intervention can not be efficiently realized by
conventional 3DI techniques, without taking into account the domain complexity
(ie. constraints). More generally, we are confronted to the problem of constrained
3DI which includes behavior rules imposed by the VE. The solution we propose is
an assistance model that associates constraints, interaction task and assistance
tools. The assistance tools are Virtual Fixtures. We applied these two concepts,
hybrid approach and assistance model, to the chromosome 3D modeling. The
identified constraints are architectural (ie. physico-chemical data) and functional
(ie. biological models). These biological constraints dictate the chromosome spatial
organization. The in virtuo Human-Molecule interaction system can be considered
more credible because it respects the environment constraints, both in the 3D
structure and at the level of 3DI.
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Introduction ge´ne´rale
Contexte et proble´matique
Cette the`se propose une approche combinant la Re´alite´ Virtuelle et la Bio-
logie pour l’analyse et la compre´hension de l’architecture spatiale du chromosome.
La Re´alite´ Virtuelle offre aux biologistes une simulation immersive, interactive et
multimodale qui pre´sente un point de vue global sur le chromosome et permet
l’analyse de ses aspects architecturaux.
La Biologie Mole´culaire est un sous-domaine de la Biologie. Il s’agit de
l’e´tude des me´canismes employe´s dans l’organisation et le fonctionnement des
cellules au niveau mole´culaire. Elle s’apparente souvent aux techniques utilise´es
pour la manipulation de l’ADN et de l’ARN ainsi qu’a` l’e´tude de leurs structures,
synthe`ses et alte´rations (ie. mutations).
Par ailleurs, des e´tudes ont montre´ que l’architecture spatiale (ie. structure 3D) est
intimement lie´e a` l’aspect fonctionnel de la mole´cule. Depuis, cette sous-discipline
de la Biologie s’inte´resse e´galement a` l’e´tude du comportement spatial des mole´cules
ainsi qu’aux causes et me´canismes mis en œuvre dans l’organisation de l’ADN.
L’activite´ d’analyse au centre de la Biologie Mole´culaire consiste a` observer des
syste`mes biologiques et a` examiner des re´sultats expe´rimentaux dans le but de
comprendre des phe´nome`nes du Vivant. Les expe´rimentations in silico (ie. tests
effectue´s au moyen d’outils informatiques), et particulie`rement la mode´lisation 3D,
tendent a` remplacer les manipulations in vitro (ie. tests reproduits en dehors de l’or-
ganisme e´tudie´) qui sont parfois impossibles a` re´aliser. La plupart des algorithmes
utilise´s pour cette mode´lisation 3D se basent sur des approches automatiques. Or,
ces approches pre´sentent certains inconve´nients : temps de traitement important,
mode´lisation souvent partielle, mode`le 3D ge´ne´ralement fige´, etc. De plus, certains
mode`les biologiques ne peuvent pas eˆtre inte´gre´s dans le processus de mode´lisation
automatique.
La Re´alite´ Virtuelle est une technologie qui permet de reproduire et de
simuler dans un monde virtuel certains comportements du monde re´el. Parfois, elle
propose e´galement de s’affranchir de certaines contraintes lie´es a` cette re´alite´ (eg.
de´placer un objet a` distance). A` travers la Re´alite´ Virtuelle, l’utilisateur devient un
acteur capable de modifier le de´roulement des e´ve´nements dans un environnement
artificiel en interagissant avec des entite´s virtuelles. La Re´alite´ Virtuelle exploite
diffe´rents pe´riphe´riques mate´riels et des techniques logicielles favorisant l’immersion
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de l’utilisateur. Les interfaces comportementales offrent e´galement la possibilite´
d’ame´liorer la capacite´ de l’utilisateur a` interagir avec le monde virtuel (eg. large
visualisation immersive, interaction intuitive, etc.).
L’interaction 3D est la composante motrice de la Re´alite´ Virtuelle qui assure
le de´placement de l’utilisateur dans l’environnement virtuel ainsi que son interaction
avec les entite´s qui le composent. L’interaction 3D est constitue´e de quatre taˆches
principales : la navigation, la se´lection, la manipulation et le controˆle d’application.
Actuellement, il existe diffe´rentes techniques d’interaction 3D pour chaque type
de taˆche. La plupart ne prennent pas en conside´ration les exigences des environ-
nements complexes tels que ceux rencontre´s lors de l’analyse en Biologie Mole´culaire.
Nous pensons que l’apport des connaissances des experts, de manie`re interactive,
pendant le processus de mode´lisation automatique peut pallier certains de´fauts
des me´thodes calculatoires usuelles. Il s’agit de placer le biologiste au centre
des expe´rimentations virtuelles plutoˆt qu’en simple observateur de re´sultats de
simulations automatiques. C’est ce que nous appelons l’approche hybride, qui
associe les avantages des expe´rimentations in silico (capacite´s de calculs) a` ceux
des Interactions Homme-Machine (IHM) et de la Re´alite´ Virtuelle : commande
naturelle, immersion dans l’environnement virtuel, multimodalite´, etc.
Le re´sultat de cette approche est la cre´ation d’expe´rimentations in virtuo, qui
comportent trois phases fondamentales : la mode´lisation 3D, la visualisation et
l’interaction 3D.
Toutefois, des domaines complexes tels que la Biologie Mole´culaire, la
te´le´ope´ration, ou encore la Conception Assiste´e par Ordinateur (CAO), sont
re´gis par un ensemble de lois de contraintes qui peuvent eˆtre lie´es aux objets
mode´lise´s (eg. contraintes ge´ome´triques) ou encore aux interactions possibles avec
cet environnement (eg. pre´cision ne´cessaire). Les contraintes peuvent e´galement
eˆtre plus globales et toucher l’ensemble de l’application (eg. temps limite´) mais
aussi l’environnement mode´lise´ (eg. taille de l’espace des objets virtuels).
Par conse´quent, un environnement complexe tel qu’il en existe en Biologie ne peut
pas se voir associer des techniques d’interaction 3D classiques inde´pendantes de
sa complexite´ et de ses contraintes. Ainsi, l’interaction Homme-Mode`le sera plus
cre´dible sans de´naturer le mode`le obtenu.
Finalement, nous sommes face au proble`me innovant de l’interaction 3D sous
contraintes qui prend en compte les re`gles de comportement impose´es par
l’environnement virtuel.
Les contraintes (locales ou globales) limitent les taˆches d’interaction 3D. Nous
proposons donc le mode`le d’assistance COT (Contrainte, Outil, Taˆche) qui
offre un outil d’assistance adapte´ (visuel, audio et/ou haptique). Ce mode`le assure
l’exe´cution d’une taˆche d’interaction 3D dans le respect de la contrainte, graˆce a`
des outils d’assistance qui pourraient eˆtre les guides virtuels.
Nous avons applique´ ces deux concepts, d’approche hybride et d’assistance a` l’in-
teraction 3D sous contraintes, au proble`me de la mode´lisation 3D du chromosome.
Les contraintes identifie´es sont ici architecturales (ie. donne´es physico-chimiques)
et fonctionnelles (ie. mode`les biologiques). Ces contraintes issues des lois de la
Biologie imposent l’ordonnancement spatial du chromosome.
En somme, notre travail de recherche s’inscrit dans le cadre de l’interaction 3D
et de la mode´lisation 3D mole´culaire. Il de´veloppe la notion d’assistance a` un utilisa-
teur pendant le processus d’interaction avec des environnements complexes, tels que
les structures mole´culaires. L’objectif de cette recherche est de mode´liser, concevoir,
imple´menter et e´valuer un syste`me d’analyse in virtuo de la repre´sentation 3D du
chromosome. Ce syste`me adopte une approche hybride combinant une phase de
mode´lisation 3D automatique et une phase de manipulation manuelle. Par ailleurs,
notre e´tude est centre´e sur la cre´dibilite´ de l’environnement mode´lise´ en fonction
des contraintes environnementales ainsi que des connaissances des utilisateurs.
La proble´matique informatique s’articule autour de quatre axes principaux.
Tout d’abord, la partie automatique de la ge´ne´ration du mode`le ge´ome´trique
ne´cessite un algorithme de mode´lisation 3D respectant les contraintes.
Le second axe concerne la mode´lisation 3D qui impose une formalisation des
contraintes de l’environnement afin de les traduire en mode`le 3D. Ceci implique une
bonne repre´sentation interne des donne´es en vue d’une exploration performante. De
plus, la structure de donne´es doit supporter les modifications faites par l’utilisateur
a` travers l’interaction 3D.
Le troisie`me axe implique la visualisation de ces donne´es en temps re´el et
inde´pendamment du mate´riel utilise´ (eg. affichage sur un ordinateur ou sur une
plateforme de Re´alite´ Virtuelle). Le quatrie`me axe concerne l’interaction 3D. Il
est essentiel de fournir une interaction 3D temps re´el, intuitive et qui respecte les
contraintes du mode`le. De ce fait, le choix des outils d’assistance a` l’interaction 3D
sous contraintes ainsi que leur imple´mentation est primordiale.
La proble´matique biologique concerne la pertinence du mode`le 3D propose´.
Ainsi, nous avons fait le choix d’identifier les contraintes architecturales qui orga-
nisent la structure 3D du chromosome et de les exploiter dans la construction du
mode`le 3D correspondant. Ensuite, il semble important de fournir des outils afin
d’enrichir ce mode`le 3D (graˆce a` l’analyse in virtuo) avec des mode`les biologique
(par intervention manuelle).
Organisation de la the`se
Ce me´moire est organise´ autour de deux parties : tout d’abord, une partie
E´tat de l’art , puis une partie Contributions. La premie`re partie a pour ob-
jectif la recherche de concepts, me´thodes et outils ne´cessaires pour re´pondre a` notre
proble´matique. A` cet e´gard, nous nous sommes inte´resse´s a` la mode´lisation 3D du
chromosome, la Re´alite´ Virtuelle applique´ a` la Biologie Mole´culaire, et l’interac-
tion 3D sous contraintes. La seconde partie est consacre´e a` la pre´sentation de nos
contributions personnelles qui se de´clinent en trois chapitres.
Chapitre 1
Dans le premier chapitre (Mode´lisation 3D et Re´alite´ Virtuelle en Bio-
logie Mole´culaire), nous pre´sentons quelques de´finitions indispensables a` notre
recherche. Ensuite, nous exposons la proble´matique issue de l’analyse en Biologie
Mole´culaire et nous justifions le besoin d’e´tudier la structure des mole´cules. Nous
parcourons, par la suite, les bases d’un syste`me d’analyse in virtuo en Biologie
Mole´culaire a` savoir la mode´lisation 3D, la visualisation et l’interaction 3D. Nous
passons e´galement en revue diffe´rentes approches tant pour la phase de mode´lisation
3D que pour la visualisation et l’interaction 3D. Apre`s une analyse des diffe´rentes
approches existantes, une section est consacre´e aux apports de la Re´alite´ Virtuelle
pour l’aide a` l’analyse en Biologie Mole´culaire. Ce chapitre est acheve´ par un bilan
regroupant les proble`mes et les limites issues de la mode´lisation 3D, la visualisation
et l’interaction 3D pour l’analyse en Biologie.
Chapitre 2
Dans le deuxie`me chapitre (E´tude de l’interaction 3D sous contraintes),
nous e´tudions d’un nouveau point de vue l’interaction 3D et les techniques qui lui
sont de´die´es. En effet, apre`s avoir de´crit l’interaction 3D, nous exposons le concept
d’interaction 3D sous contraintes. Quelques domaines d’application de l’interaction
3D sous contraintes sont pre´sente´s. Par la suite, nous passons en revue quelques
techniques d’interaction 3D base´es sur ce meˆme concept. Ce qui nous ame`ne a` de´finir
le concept de contrainte et a` en proposer une classification. Un bilan conclu ce
chapitre en exposant les proble`mes issues de l’interaction 3D pour les environnements
complexes.
Chapitre 3
Le troisie`me chapitre (Une mode´lisation 3D du chromosome) constitue la
premie`re e´tape dans la re´alisation de notre syste`me d’analyse in virtuo du chromo-
some. Nous de´crivons d’abord l’organisation spatiale du chromosome en pre´sentant
les contraintes architecturales et fonctionnelles sur lesquelles nous nous sommes
base´s. Ensuite, nous pre´sentons notre choix d’organisation de la structure de donne´es
qui compose le mode`le 3D. Ce mode`le doit supporter les modifications de structure
apporte´es par l’utilisateur a` travers notre syste`me d’analyse in virtuo. Enfin, nous
proposons deux approches automatiques pour la construction du mode`le 3D dont
nous analysons les avantages et les inconve´nients.
Chapitre 4
Le quatrie`me chapitre (Assistance a` l’interaction 3D sous contraintes)
met en avant un nouveau mode`le d’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes.
Avant de formaliser notre mode`le d’assistance Contrainte-Outil-Taˆche, nous com-
menc¸ons par de´finir le concept d’assistance ainsi que les diffe´rentes granularite´s iden-
tifie´es. Nous formalisons alors les concepts d’assistance et d’autonomie en Re´alite´
Virtuelle, l’importance de l’assistance a` l’utilisateur dans un syste`me e´tant inver-
sement proportionnelle au niveau d’autonomie de ce syste`me (plus un syste`me est
autonome et moins son utilisateur a besoin d’assistance).
Diffe´rents types d’assistance sont possibles allant de l’informative (informer de la
pre´sence de contraintes) a` l’active (empeˆcher le de´passement des contraintes). Elle
peut aider a` la re´alisation des taˆches d’interaction 3D suivant les diffe´rentes moda-
lite´s sensorielles.
Parmi les outils d’assistance, nous avons choisi d’employer les guides virtuels. Nous
justifions notre choix par un positionnement dans un contexte relatif et la description
d’un formalisme existant. Nous proposons par la suite une extension de ce forma-
lisme pour l’adapter au contexte de l’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes
en inte´grant le type de taˆche de l’interaction 3D, la modalite´ et la contrainte corres-
pondante. Pour finir, nous inte´grons le mode`le d’assistance dans le syste`me d’analyse
in virtuo.
Chapitre 5
Le cinquie`me chapitre (Application a` l’analyse in virtuo du chromo-
some) pre´sente le choix du domaine d’application : mode´lisation du chromosome.
Le niveau de compaction d’ADN (en l’occurrence la fibre de chromatine) retenu
ainsi que l’organisme e´tudie´ (a` savoir Saccharomyces cerevisiae) sont de´crits. Le
syste`me d’analyse in virtuo du chromosome est e´galement expose´. Ce syste`me re´unit
la mode´lisation 3D, propose´e dans le troisie`me chapitre, a` l’interaction 3D, de´crite
dans le quatrie`me chapitre. Nous de´taillons l’application du concept d’assistance a`
l’interaction 3D sous contraintes a` l’analyse du chromosome.
Ce syste`me d’interaction Hommme-Mole´cule in virtuo peut eˆtre conside´re´ plus
cre´dible puisqu’il respecte les contraintes environnementales, tant au niveau de la
structure 3D qu’au niveau de l’interaction 3D.
La seconde partie de ce chapitre de´crit les expe´rimentations mises en place pour
l’e´valuation du mode`le d’assistance propose´, ainsi que les re´sultats issus de notre
analyse.
Enfin, nous terminons ce me´moire par une conclusion comportant un bilan des







Mode´lisation 3D et Re´alite´
Virtuelle en Biologie Mole´culaire
Re´sume´
Ce chapitre pre´sente d’abord quelques concepts de base. Le principe de l’ana-
lyse in virtuo en Biologie Mole´culaire est introduit a` travers ses diffe´rentes
proble´matiques et ses diffe´rents apports. L’analyse consiste a` visualiser et a` interagir
avec le mode`le mole´culaire de diffe´rentes fac¸ons (eg. un changement de point de vue).
Mais avant cela, il faut construire les mode`les a` observer, et diffe´rentes approches
de mode´lisation 3D sont pre´sente´es. Un grand nombre de syste`mes de mode´lisation
3D mole´culaire ont vu le jour. Certains sont de´die´s uniquement a` la visualisation
3D et d’autres a` la manipulation de la mole´cule. Certains syste`mes ont be´ne´ficie´ des
apports de la Re´alite´ Virtuelle et de l’interaction 3D. Les re´sultats de notre e´tude de
ces syste`mes sont pre´sente´s sous forme de discussions, cela nous a permis d’identifier
les apports de la Re´alite´ Virtuelle pour l’aide a` l’analyse en Biologie Mole´culaire.
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4 CHAPITRE 1. MODE´LISATION 3D ET RE´ALITE´ VIRTUELLE
1.1 Introduction
Afin de mieux comprendre les phe´nome`nes biologiques et de les interpre´ter, il
est indispensable d’avoir un minimum de connaissances sur leurs comportements
in vivo. Toutefois, les mole´cules ne sont souvent pas accessibles aux e´tudes
expe´rimentales in vitro a` cause de leur manque de stabilite´ et la difficulte´ a` les
reproduire et a` les assembler dans les conformations naturelles. Par conse´quent, les
mode`les mole´culaires repre´sentent la solution in silico a` ce proble`me. Les premiers
mode`les qui ont e´merge´ e´taient des mode`les mate´riels, tels que ceux qui sont as-
semble´s a` partir de boules et de baˆtons. Ils ont e´te´ utilise´s pendant plus d’un sie`cle
pour repre´senter les re`gles de la Chimie d’une manie`re tre`s simple (eg. la double
he´lice de l’ADN en fil de fer de Watson et Crick [Watson & Crick, 1953]). A` pre´sent
la recherche s’inte´resse plus aux mode`les informatiques et aux simulations, ce qui
conduit a` la conception d’algorithmes d’analyse de mole´cules. La mode´lisation
mole´culaire est devenue une discipline scientifique inde´pendante adoptant un
ensemble de techniques pour mode´liser et imiter le comportement des mole´cules
(mode`les mathe´matiques, mode`les 2D, mode`les 3D, etc.). Une bonne repre´sentation
des connaissances est donc cruciale pour une bonne mode´lisation (eg. pre´diction de
la structure spatiale d’une mole´cule).
De plus, le de´veloppement de l’expe´rimentation informatique a change´ de
fac¸on significative la relation traditionnelle entre the´orie et expe´rience. D’une part,
les simulations par ordinateur ont accru l’exigence de la pre´cision des mode`les.
En effet, certains tests sont difficiles a` faire par le mode`le the´orique, d’autres
n’e´taient meˆme pas disponibles dans le passe´. Par conse´quent, la simulation ”donne
vie” aux mode`les en re´ve´lant les proprie´te´s essentielles et en fournissant des
suggestions pour les ame´liorer. D’autre part, la simulation est devenue un outil
extreˆmement puissant non seulement pour comprendre et interpre´ter les expe´riences
a` l’e´chelle microscopique, mais e´galement pour e´tudier les domaines qui ne sont
pas accessibles expe´rimentalement, ou qui impliquent des expe´riences tre`s couˆteuses.
En Biologie, un protocole scientifique (figure 1.1) se met en place, alternant
expe´rimentations (in vivo et plus souvent in vitro) et simulations par des syste`mes
in silico. D’une part, les expe´rimentations re´ve`lent des donne´es qui permettent
de formaliser des syste`mes de simulation. D’autre part, ces syste`mes simulent
des pre´dictions qui peuvent sugge´rer certaines expe´rimentations. Ne´anmoins,
les donne´es issues de pre´dictions peuvent aboutir a` la de´couverte de nouvelles
connaissances. Le protocole scientifique permet de tester les hypothe`ses e´mises sur
une activite´ biologique. Cela peut aboutir a` la validation de ces hypothe`ses, a` leur
modification ou encore a` la cre´ation de nouvelles hypothe`ses.
En particulier, la mode´lisation 3D mole´culaire est une nouvelle technologie qui
consiste a` reproduire nume´riquement la structure tridimensionnelle des mole´cules.
Sa capacite´ a` simuler des phe´nome`nes naturels qui ne sont pas en mesure d’eˆtre
exploite´s expe´rimentalement, offre un grand potentiel et ouvre les portes a` de nou-
velles recherches dans le domaine. En conse´quence, un grand nombre de syste`mes
1.2. QUELQUES DE´FINITIONS 5
de mode´lisation 3D, de plus en plus pre´cis, ont vu le jour. En paralle`le, les progre`s
re´alise´s dans le domaine de la Biologie et de la mode´lisation 3D, ont rendu possible
la mise en oeuvre d’applications de mode´lisation 3D mole´culaire de plus en plus
sophistique´es, qui se consacrent a` l’analyse des structures mole´culaires et de la dy-
namique mole´culaire1.
Parmi ces diffe´rents syste`mes de mode´lisation 3D, certains sont de´die´s uniquement
a` la visualisation 3D des mole´cules, alors que d’autres sont plus axe´s sur la manie`re
d’interagir avec les mode`les 3D afin de pouvoir les modifier et notamment a` travers











Fig. 1.1 – Nouvelle me´thodologie pour la recherche scientifique en Biologie (adapte´e
du cours de F. Major (http ://www.iro.umontreal.ca/ major/IFT6292))
1.2 Quelques de´finitions
Il est ne´cessaire de donner quelques de´finitions de certaines notions qui seront
utilise´es, notamment la de´finition de la Biologie Mole´culaire, de la Re´alite´ Virtuelle,
ainsi que de l’interaction 3D.
1.2.1 La Biologie Mole´culaire
La Biologie Mole´culaire est un sous-domaine de la Biologie. Il s’agit de l’e´tude des
me´canismes employe´s dans l’organisation et le fonctionnement des cellules au niveau
mole´culaire. Elle est souvent utilise´e pour mode´liser ou ”mimer” le comportement
des mole´cules. Elle a deux de´bouche´s majeurs : l’enrichissement des connaissances
(commune a` toutes les sciences) et l’industrie pharmaceutique.
1La dynamique mole´culaire consiste a` e´tudier l’e´volution de l’ensemble des atomes d’un syste`me
mole´culaire au cours du temps, graˆce a` des simulations nume´riques
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Plus particulie`rement, la Biologie Mole´culaire s’apparente souvent aux techniques
utilise´es pour la manipulation de l’ADN et de l’ARN ainsi qu’a` l’e´tude de leurs
structures, synthe`ses et alte´rations (ie. mutations). Cette sous-discipline de la Bio-
logie s’inte´resse surtout a` l’e´tude des raisons et des me´canismes mis en oeuvre dans
l’organisation de l’ADN.
Nous avons utilise´ le terme de ”Biologie mole´culaire” afin d’englober le domaine
concernant la mode´lisation des mole´cules. Nous pre´cision que dans la Biologie
Mole´culaire, une des analyses possibles dans la compre´hension des phe´nome`nes du
vivant est d’e´tudier les structures mole´culaires. C’est la` que nous pouvons parler de
la mode´lisation de macromole´cules biologiques.
1.2.2 La Re´alite´ Virtuelle
La Re´alite´ Virtuelle n’est pas une nouvelle technologie. Elle a e´te´ e´tudie´e et
de´veloppe´e depuis plus de 50 ans.
C’est en 1986 que Jaron Lanier employa pour la premie`re fois le terme de ”Re´alite´
Virtuelle ” qu’il de´finit comme e´tant une re´alite´ synthe´tise´e partageable avec
d’autres personnes, que nous pouvons appre´hender par nos sens, et avec laquelle
nous pouvons interagir, le tout par l’interme´diaire d’une interface.
Au de´but il s’agissait d’une discipline principalement employe´e par l’arme´e
ame´ricaine pour les simulateurs de vol. Depuis la Re´alite´ Virtuelle a gagne´ plusieurs
domaines (eg. simulations des milieux hostiles, me´decine, e´ducation et apprentis-
sage, divertissement, etc.).
Ge´ne´ralement, la Re´alite´ Virtuelle est conside´re´e comme une imitation de la
re´alite´ physique toujours en queˆte de la perfection graˆce aux technologies de la 3D.
Toutefois, bien que les progre`s de la technologie informatique ame´liorent jour apre`s
jour le re´alisme des repre´sentations des Re´alite´s Virtuelles, il est encore inconcevable
que la Re´alite´ Virtuelle puisse se substituer au re´el. Et un degre´ de re´alisme ”par-
fait” n’est pas force´ment un aboutissement car le monde re´el est bien vaste et tre`s
complexe, ce qui n’est pas e´vident a` mode´liser.
La Re´alite´ Virtuelle de´finie par Fuchs est ”un domaine scientifique et tech-
nique exploitant l’informatique et des interfaces comportementales en vue de simu-
ler dans un monde virtuel le comportement d’entite´s 3D, qui sont en interaction
en temps re´el entre elles et avec un ou des utilisateurs en immersion pseudo natu-
relle par l’interme´diaire de canaux sensori-moteurs.” (Traite´ de la Re´alite´ Virtuelle
[Fuchs et al. , 2006b]). Fuchs rappelle e´galement que, la Re´alite´ Virtuelle, contraire-
ment a` la simulation qui repre´sente des phe´nome`nes physiques re´els, permet d’aller
au dela` du re´el, son application a` la visualisation scientifique en est un exemple
(eg. e´tude de la structure d’une mole´cule ou de la radioactivite´), de meˆme que la
collaboration a` distance.
Les interfaces utilise´es pour cre´er des environnements virtuels sont multiples, un
exemple de plateforme CAVE (Cave Automatic Virtual Environment) est illustre´
par la figure 1.2.
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(a) (b)
Fig. 1.2 – La plateforme EVE de l’universite´ de technologie de Helsinki : (a) le
dispositif mate´riel (par Seppo Ayravainen) et (b) une application d’exploration de
mole´cule (http ://eve.hut.fi/)
Toutes ces de´finitions permettent de caracte´riser le but de la Re´alite´ Virtuelle
par le fait de faire percevoir a` un utilisateur, a` travers une sensation d’immersion,
un monde artificiel (cre´e´ nume´riquement). La Re´alite´ Virtuelle doit donner a` cet
utilisateur la possibilite´ d’interagir intuitivement et naturellement avec ce monde.
1.2.3 La multimodalite´
Nous appre´hendons la Re´alite´ Virtuelle par nos sens, pas seulement la vue mais
aussi l’ou¨ıe, le toucher et peu eˆtre un jour le gouˆt et l’odorat. Les diffe´rents e´le´ments
de perception multimodale ou canaux sensori-moteurs sont le visuel, l’audio et
l’haptique. Par conse´quent, chaque modalite´ (visuelle, auditive ou haptique) associe
un type de canal de communication (en entre´e ou en sortie), et un type de donne´es
e´change´es. En combinant les rendus issues de ces diffe´rentes modalite´s on de´finit
une notion tre`s lie´e a` la Re´alite´ Virtuelle qui est la multimodalite´.
Parmi les nombreuses de´finitions de la multimodalite´ nous avons retenu celle
de Nigay [Nigay & Coutaz, 1996] qui caracte´rise une modalite´ par le couple
compose´ d’un dispositif physique et d’un syste`me repre´sentationnel (ie. un syste`me
conventionnel structure´ de signes assurant une fonction de communication). La
multimodalite´ est alors la capacite´ d’un syste`me a` communiquer avec un utilisateur
par le biais de diffe´rents types de canaux et a` extraire et transmettre automatique-
ment du sens.
La multimodalite´ peut eˆtre utilise´e comme moyen de garantir la communication
entre l’utilisateur et le syste`me. En effet, meˆme en cas de proble`mes (eg. rupture
de transmission de donne´es) sur l’un des canaux sensori-moteurs, il est possible de
retrouver l’information graˆce a` la redondance (a` travers les diffe´rents canaux). La
multimodalite´ peut e´galement eˆtre un moyen de prote´ger une commande capitale.
Par exemple, la validation d’une commande passe par la cohe´rence des informations
en entre´e a` deux ou plusieurs canaux.
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1.2.4 L’immersion
L’immersion peut eˆtre de´finie comme l’e´tat d’une personne qui exclut partielle-
ment ou totalement la perception des objets re´els qui l’entourent pour ne percevoir
que le monde virtuel. La personne peut eˆtre litte´ralement ”plonge´e”, totalement
focalise´e sur son activite´, occultant le monde re´el. Cela pourrait se produire pendant
la vision d’un film ou a` la lecture d’un livre [Hachet, 2003].
En Re´alite´ Virtuelle, l’immersion est e´galement conside´re´e comme la notion
qui permet de mesurer le degre´ de re´alisme d’un syste`me. Il s’agit de ”l’illusion
d’eˆtre dans une sce`ne ge´ne´re´e par ordinateur. Elle peut eˆtre totale ou partielle
selon les pe´riphe´riques d’interaction utilise´s”[Rheingold, 1991]. Ainsi, l’immersion
de l’utilisateur dans un environnement virtuel passe par des moyens techniques,
sensoriels (eg. de la ste´re´oscopie, de grands e´crans, du son 3d, etc.) mais aussi par des
proce´de´s logiciels, base´s sur des connaissances psychologiques (eg. la repre´sentation
du corps (avatar), le rendu de la sce`ne, etc.). Elle a e´te´ identifie´e comme une
technologie qui peut eˆtre re´alise´e a` des degre´s variables [Slater & Usoh, 1994]. Le
degre´ d’immersion augmente lorsqu’on ame´liore les moyens techniques, les proce´de´s
logiciels, voir les deux en meˆme temps.
Lorsque l’utilisateur est totalement coupe´ du monde re´el et que seul l’environne-
ment virtuel l’occupe, on parle de ”pre´sence”. Il s’agit de la sensation d’immersion
de l’utilisateur [Bowman et al. , 1998b]. L’immersion et la ”pre´sence” ont souvent
e´te´ confondues.
1.2.5 L’interaction 3D
La notion d’interaction est pre´sente dans toutes les interfaces Homme/Machine.
Elle se mate´rialise par l’ensemble des e´changes entre l’utilisateur et le syste`me. Elle
peut eˆtre assure´e par de multiples pe´riphe´riques d’interaction, dont des dispositifs
classiques tel que la souris et le clavier.
Fondamentalement, la Re´alite´ Virtuelle est base´e sur l’immersion et l’interaction
d’une personne dans un monde virtuel. Ainsi, l’interaction 3D est un aspect essentiel
de la Re´alite´ Virtuelle car elle repre´sente le pouvoir d’action de l’utilisateur dans le
monde virtuel. Elle est la composante motrice de tout syste`me de Re´alite´ Virtuelle.
Elle permet a` l’utilisateur se de´placer et d’interagir avec le monde virtuel, ce qui
augmente sa sensation d’immersion. Elle s’effectue par l’interme´diaire d’interfaces
sensorielles, d’interfaces motrices et de techniques d’interaction.
Certains auteurs situent l’interaction au niveau comportemental
[Fuchs et al. , 2006a] et d’autres la placent a` un niveau plus technique. Selon
Bowman, il existe trois types d’actions naturelles de´finies comme la navigation (se
de´placer dans l’espace virtuel), la se´lection (de´signer un objet) et la manipulation
des objets (agir dans cet espace). Enfin, un quatrie`me type de taˆche, plus spe´cifique
a` l’informatique, est le controˆle d’applications (communication avec autrui ou
avec le syste`me) [Bowman, 1999]. Un re´cent bilan de l’e´tat actuel du domaine de
l’interaction 3D en Re´alite´ Virtuelle a e´te´ e´tabli dans [Ouramdane et al. , 2009].
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Les auteurs passent en revue les re´cents travaux re´alise´s autour des me´taphores et
des techniques d’interaction 3D.
1.3 Proble´matique : L’analyse en Biologie
Mole´culaire
Les outils d’analyse en Biologie Mole´culaire permettent, pour la plupart, la
combinaison de la visualisation des mode`les mole´culaires et de l’interaction limite´e
au changement de point de vue du mode`le, ou de son mode de repre´sentation.
Cette phase d’analyse peut eˆtre assimile´e a` une phase d’observation du mode`le
mole´culaire. Dans le cas particulier des mode`les 3D, l’analyse mole´culaire est
apparente´e a` la taˆche de navigation autour d’une mole´cule virtuelle (ou dans un
environnement virtuel).
Dans ce qui suit, nous allons essayer d’identifier quelles sont les raisons de cette
analyse et les moyens mis en oeuvre pour l’accomplir. Pour comprendre les raisons
qui ont amene´ a` l’analyse des structures mole´culaires, il nous faut remonter au
de´but de la Biologie Mole´culaire. La Biologie a d’abord attire´ les informaticiens
par les e´normes quantite´s de donne´es a` analyser. Par exemple, de`s le de´but des
anne´es 70, il a fallu re´pertorier les coordonne´es des structures cristallographiques
des macro-mole´cules telles que les prote´ines (banque de donne´es PDB : Protein
Data Bank).
Par ailleurs, l’observation des structures tridimensionnelles des mole´cules constitue
un important chapitre de la Chimie ainsi que de la Biologie Mole´culaire. De ce fait,
les chimistes ont depuis toujours tente´ de repre´senter les mole´cules et les cristaux,
par des moyens e´le´mentaires, pour les besoins de l’enseignement et de la recherche.
Ainsi, la volonte´ de transformer les contraintes spatiales en mode`les structuraux
ont augmente´ la pre´sence de l’Informatique en Biologie Mole´culaire. Cela attire
les spe´cialistes de l’infographie et de la mode´lisation. L’infographie mole´culaire
est ne´e dans les anne´es 60 pour visualiser les structures re´solues a` cette e´poque
[Levinthal, 1966].
Lamode´lisation mole´culaire graphique permet la visualisation de structures
mole´culaires ainsi que leurs proprie´te´s. Elle offre la possibilite´ d’afficher des struc-
tures dans une grande varie´te´ de styles. Il existe diffe´rents modes de repre´sentation
graphique des structures des macromole´cules biologiques. Ils permettent dans chaque
cas de mettre en valeur une information demande´e. Par exemple, un mode de
repre´sentation en fil de fer va permettre d’observer le squelette de la macromole´cule,
en marquant les liaisons entre les atomes de la mole´cule par des cylindres de faible
diame`tre (segments), tandis qu’une repre´sentation surfacique informe sur l’aspect
exte´rieur de la mole´cule.
Le tableau ci-dessous 1.1 pre´sente quelques modes de repre´sentations propose´s par
le logiciel PyMol 2.
2http ://www.pymol.org
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Mode de repre´sentation et illustration
Fil de fer : Repre´sente les liaisons entre les atomes de la mole´cule par des cylindres
de faible diame`tre (segments)
Baˆtons : Repre´sente les liaisons entre les atomes de la mole´cule par des cylindres
Sphe`res : Repre´sente les atomes composant la mole´cule par des sphe`res solides. Le
diame`tre de ces sphe`res peut eˆtre parame´tre´
Surfaces : L’objectif de cette repre´sentation est de donner une ide´e des surfaces
externes de la mole´cule
Rubans : Repre´sente par un ruban le squelette de la prote´ine ou les acides nucle´iques
mode´lise´s. La largeur du ruban est de´termine´e par un parame`tre (tire´ de la structure
secondaire pour les prote´ines et de valeur constante pour les acides nucle´iques)
Tab. 1.1 – Diffe´rents modes de repre´sentation graphique
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La mode´lisation graphique donne e´galement la possibilite´ d’avoir des aides
visuelles. En outre, elle offre la capacite´ de de´placer les structures de manie`re
interactive en trois dimensions. La partie graphique de la mode´lisation du syste`me
peut e´galement fournir une interface pour les outils de chimie quantique, permettant
de de´finir et d’exe´cuter des calculs et enfin de les analyser lorsqu’ils seront termine´s.
Ensuite, on a vu apparaˆıtre la ge´nomique3, ainsi la Biologie Mole´culaire ne traite
plus une vision statique et locale des mole´cules mais plutoˆt une vision dynamique
et globale [Dardel & Ke´pe`s, 2002].
Paralle`lement, la Re´alite´ Virtuelle s’est de´veloppe´e particulie`rement dans des
applications militaires. Mais vers les anne´es 90 la Re´alite´ Virtuelle gagne progressi-
vement les domaines scientifiques ([Brooks et al. , 1990] ; [Leech et al. , 1996] ;
[Humphrey et al. , 1996] ; [Levine et al. , 1997] ; [Loftin et al. , 1998] ;
[Anderson & Weng, 1999]). De plus, les re´cents progre`s des technologies de
visualisation et la puissance croissante des ordinateurs permettent d’envisager
l’utilisation de la Re´alite´ Virtuelle pour ame´liorer la perception des re´sultats de
simulation.
En outre, la visualisation dans l’espace de la mole´cule d’ADN offre la possi-
bilite´ d’e´tudier son interaction avec d’autres mole´cules, principalement les prote´ines.
Cependant, la mode´lisation et la visualisation de structures spatiales mole´culaires
sont limite´es par certaines contraintes. D’abord, la taille des mole´cules a`
repre´senter est souvent tre`s grande, plus particulie`rement pour les chromosomes.
L’analyse devient alors tre`s difficile pour le scientifique qui doit user de son expertise
et son attention pour essayer de ”de´meˆler” les mode`les 3D et essayer de les explorer.
Cela est particulie`rement laborieux pour l’observation globale de la mole´cule.
Ensuite, certaines applications en Biologie Mole´culaire requie`rent un grand espace
de recherche, c’est a` dire que l’application ne propose pas une solution unique a`
la structure ou au complexe mole´culaire. Par exemple, en docking (amarrage) de
prote´ines, un syste`me de calcul automatique va chercher toutes les configurations
e´ventuelles entre deux prote´ines [Fe´rey et al. , 2009a]. Ceci demande un temps
de calcul assez important ainsi que des capacite´s mate´rielles conse´quentes. De
plus, certaines des conformations trouve´es ne sont pas possibles, puisque certaines
contraintes identifie´es par les experts ne peuvent pas eˆtre inte´gre´es dans les
algorithmes de calcul.
La difficulte´ est donc de proposer des moyens et des outils informatiques
qui pourraient aider a` l’analyse mole´culaire. En effet, les proble´matiques lie´es a`
l’analyse en Biologie Mole´culaire sont nombreuses et de´pendent essentiellement
de l’application. Ne´anmoins, nous pouvons recenser deux proble´matiques des plus
re´currentes :
• D’une part, la mode´lisation mole´culaire s’est de´veloppe´e rapidement
3 La ge´nomique est l’e´tude du ge´nome, la disposition, la se´quence et la fonction de l’ensemble
des ge`nes
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be´ne´ficiant de l’e´volution du mate´riel et du logiciel informatique. Ainsi, les
exigences des biologistes ont grandit peu a` peu, et ont tendance a` rajouter de
plus en plus de contraintes a` leurs syste`mes de mode´lisation en essayant de
simuler le plus fide`lement possible la structure spatiale et le comportement
des mole´cules. La mode´lisation mole´culaire 3D se doit d’eˆtre de plus en plus
pre´cise, mais surtout avec un niveau de re´alisme ou de cre´dibilite´ plus
e´leve´.
• D’autre part, les scientifiques re´clament des syste`mes qui permettent une ana-
lyse plus approfondie et plus pousse´e des mode`les mole´culaires 3D propose´s.
Le roˆle de l’aide a` l’analyse prend alors toute son ampleur. L’e´volution des
syste`mes d’analyse mole´culaire doit accompagner celle de la mode´lisation 3D.
Ces syste`mes devraient permettre a` l’utilisateur un certain nombre de manipu-
lations sur le mode`le mole´culaire construit, offrant ainsi une analyse avance´e
tout en respectant les contraintes (physiques, biologiques, etc.) du mode`le
3D.
1.3.1 La mole´cule d’ADN : Une structure spatiale et dyna-
mique
Si les se´quences ge´nomiques sont le plus souvent connues sous leur forme
line´aire, elles ont aussi une structure tridimensionnelle potentiellement utilisable
pour l’analyse des ge´nomes. Cette repre´sentation de la structure 3D, examine´e a`
tous les niveaux d’inte´gration, du ge`ne au chromosome, apporte un point de vue
nouveau pour l’analyse des se´quences. Les proprie´te´s ge´ome´triques de l’ADN sont
tre`s peu e´tudie´es, en particulier pour de grands segments d’ADN. C’est justement
sur ce dernier verrou que la synergie entre informaticiens et biologistes peut, en
exploitant la pluridisciplinarite´, eˆtre extreˆmement fructueuse pour tout type de
mole´cule.
La mode´lisation 3D mole´culaire est ainsi devenue de plus en plus aborde´e en
recherche biologique et bioinformatique. Au cours des dix dernie`res anne´es, il y a
eu une augmentation significative du nombre de publications de´crivant d’une fac¸on
pre´cise et fiable des simulations de la dynamique mole´culaire4 et particulie`rement
celle des acides nucle´iques. Il a e´te´ de´montre´ que la simulation est non seulement ca-
pable de reproduire des observations expe´rimentales de structure d’ADN, mais peut
aussi donner un aperc¸u de´taille´ de certains proble`mes re´pandus dans la structure
d’acide nucle´ique (eg. de´pendance a` l’environnement)[Cheatham & Young, 2001].
Les chercheurs s’inte´ressent de´sormais a` l’e´tude du comportement spatial des
mole´cules par la visualisation et l’analyse de leurs structures, e´tant donne´ que la
structure tridimensionnelle peut nous informer de la fonctionnalite´ de la mole´cule.
Cette approche permet aussi d’avoir une vision globale de la structure spatiale de la
mole´cule ainsi que de percevoir les possibilite´s d’interactions avec d’autres mole´cules.
4La dynamique mole´culaire consiste a` e´tudier l’e´volution de l’ensemble des atomes d’un syste`me
mole´culaire au cours du temps, graˆce a` des simulations nume´riques
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1.3.2 Quand la Biologie devient mole´culaire...
Il existe de nombreuses recherches dans la litte´rature qui situent la mode´lisation
mole´culaire dans son contexte biologique, s’appuyant ainsi sur des mode`les tridimen-
sionnels. Ces e´tudes pre´sentent aussi divers concepts utilise´s lors de l’e´laboration de
mode`les pour les structures biologiques e´tudie´es (ADN, ARN, prote´ines, etc.).
Une e´quipe du de´partement de Chimie de l’Universite´ de Pennsylvania a e´tudie´
la structure et la dynamique tridimensionnelles d’une prote´ine (Amphiphilic,
Metallo-Porphyrin-Binding Protein) par l’interme´diaire des simulations de dyna-
mique mole´culaire [Zou et al. , 2007]. Les re´sultats de simulation correspondent
aux donne´es expe´rimentales disponibles, de´crivant les structures a` une re´solution
infe´rieure et a` une dimension limite´e.
Par ailleurs, des recherches sur la pre´vision (haute re´solution) de structures
tridimensionnelles d’ARN (basse re´solution) visent a` re´pondre a` des questions
pose´es par la Biologie Mole´culaire de l’ARN [Popenda et al. , 2006]. Elles sont
base´es sur un programme, appele´ le 3D-RNA predict, qui met en application et
convertit plusieurs donne´es structurales (structure secondaire d’ARN, coordonne´es
de motifs ARN, donne´es expe´rimentales) pour cre´er l’entre´e au programme CYANA
(Torsion-angle Algorithm Dynamics, TAD) qui fournit un moteur rapide pour le
calcul de structure 3D de l’ARN. La structure re´sultante d’ARN est affine´e en
utilisant le programme X-PLOR.
Par ailleurs, la repre´sentation mole´culaire a effectivement permis de faire le lien
entre la complexite´ mole´culaire et son impact sur la probabilite´ de de´couvrir de
nouveaux me´dicaments [Hann et al. , 2001].
L’analyse structurale a` haute re´solution de la transposition d’ADN a e´te´ re´ussie par
la reconstruction 3D des images obtenues en balayant la microscopie e´lectronique
de transmission (TIGE) aux cryo-tempe´ratures [Yuan et al. , 2005].
D’autre part, une structure tridimensionnelle a servi de mode`le pour l’e´tude de
la re´plication en se basant sur l’analyse des degre´s de recourbement le long de
l’axe de l’ADN. La structure a e´te´ e´difie´e par la microscopie de cryo-e´lectron et
des techniques de reconstruction de simple-particule [Gomez-Lorenzo et al. , 2003].
La meˆme technique a` e´te´ adopte´e pour la reconstruction tridimensionnelle d’un
complexe ADN-prote´ine [Abu-Arish, 2004]. On retrouve aussi la reconstruction a`
base de microscopie confocale a` balayage laser [Liu et al. , 1997].
Ces recherches repre´sentent une base structurale assez riche pour diffe´rents domaines
tel que la fonction biochimique, l’e´tude de diffe´rents phe´nome`nes (eg. re´plication,
transcription), etc.
Ces quelques exemples de recherches biologiques de´montrent, d’une part, l’inte´reˆt
accorde´ a` la structure 3D des mole´cules et en particulier celle de l’ADN. D’autre
part, nous avons remarque´ qu’on a souvent recourt a` la reconstruction 3D et la
visualisation de structure mole´culaire pour re´soudre certaines questions. Cela re´ve`le
l’importance de la structure spatiale mole´culaire ainsi que sa mode´lisation 3D.
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1.3.3 Inte´reˆt de la repre´sentation spatiale des mole´cules
d’ADN
La Biologie Mole´culaire a ve´cu une avance´e fulgurante de ses moyens techniques.
Cela a conduit a` une automatisation et une miniaturisation de plus en plus pousse´e
et affine´e. De plus, la ge´nomique permet, de nos jours, une approche globale et
comple`te de l’analyse des se´quences. Elle ne se limite plus a` l’e´tude des mole´cules,
mais elle englobe aussi l’e´tude des relations entre ces e´le´ments qui causent ainsi
l’aspect dynamique et global de l’ensemble. Ainsi, on parle de´sormais de Biologie
des Syste`mes.
Par ailleurs, la microscopie in vivo a re´cemment re´ve´le´ la nature dynamique
de certaines mole´cules cellulaires. Les proprie´te´s dynamiques de nombreuses struc-
tures cellulaires jouent un roˆle important dans l’auto-organisation. Par conse´quent,
l’auto-organisation peut eˆtre conside´re´e comme un principe ge´ne´ral de l’organisation
cellulaire. L’e´tude de l’organisation du noyau [Misteli, 2001] a radicalement change´
la manie`re dont on envisage la re´gulation des ge`nes. La mode´lisation spatiale de
cette organisation peut eˆtre un moyen d’appre´hender ce concept.
Prenons comme exemple la mole´cule d’ADN, l’inte´reˆt principal de la visualisa-
tion tridimensionnelle de cette mole´cule est la vision globale de sa structure spatiale.
De plus, la visualisation dans l’espace de l’ADN offre la possibilite´ d’e´tudier l’inter-
action de cette dernie`re avec d’autres mole´cules, principalement les prote´ines car
leurs interactions sont fortement lie´es a` leurs ”formes 3D”.
1.4 Analyse in virtuo en Biologie Mole´culaire
L’analyse en Biologie Mole´culaire consiste a` observer des syste`mes biologiques et
a` examiner des re´sultats expe´rimentaux dans le but de comprendre des phe´nome`nes
du Vivant. Mais face a` la complexite´ des syste`mes biologiques, l’analyse en Biologie
Mole´culaire devient une taˆche difficile pour les biologistes, qui ont besoin de
nouveaux outils d’analyse.
L’analyse in virtuo repre´sente un nouveau moyen permettant de reme´dier aux li-
mites des techniques d’analyse ”classique”. L’analyse in virtuo associe les avantages
des simulations nume´riques a` ceux de la Re´alite´ Virtuelle en plac¸ant le biologiste
au centre des expe´rimentations virtuelles.
L’expression in virtuo (dans le virtuel) est un ne´ologisme construit ici par
analogie avec les locutions adverbiales d’e´tymologie latine in vivo (dans le vi-
vant) et in vitro (dans le verre). Une expe´rimentation in virtuo est ainsi une
expe´rimentation conduite dans un univers virtuel de mode`les nume´riques auquel
l’homme participe[Tisseau, 2001].
L’expe´rimentation in virtuo a fait l’objet de diffe´rentes e´tudes et
notamment pour la mode´lisation de la peau (de vaisseaux capillaires,
de derme et d’e´piderme) dans le but d’e´tudier les allergies cutane´es
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[Desmeulles et al. , 2006][Desmeulles et al. , 2009]. Graˆce a` un syste`me multi-
agents il est possible d’injecter, de fac¸on interactive, des mole´cules a` l’application
et d’en observer l’e´volution.
L’analyse in virtuo (figure 1.3) se compose alors de trois phases fondamentales :
mode´lisation 3D, visualisation et interaction 3D. L’objectif de cette analyse
est d’e´tudier la structure (statique ou dynamique) de certains syste`mes biologiques.
Elle s’ave`re eˆtre un outil de choix pour de´terminer des structures mole´culaires,
pre´dire des conformations, anticiper des interactions mole´culaires et e´tudier les






Système d'analyse in virtuo
Fig. 1.3 – Composantes d’un syste`me d’analyse in virtuo
D’abord, phase de mode´lisation permet de construire l’architecture spatiale de
la mole´cule ou du complexe mole´culaire a` analyser. Ensuite, l’e´tape suivante est la
visualisation du re´sultat e´tabli par la premie`re phase.
La mode´lisation et la visualisation constituent l’e´tape d’observation, propose´e par
la plupart des syste`mes de visualisation mole´culaire (ie. viewers). Au cours de cette
e´tape, l’utilisateur peut visualiser le mode`le 3D mole´culaire sous diffe´rents points de
vue. De plus, ces deux premie`res phases de l’analyse peuvent eˆtre enrichies par des
outils de mesure (eg. calcul de volume, distance entre points d’inte´reˆt, etc.).
Enfin, la phase d’interaction (Homme-Mole´cule) permet a` l’utilisateur d’animer le
mode`le 3D afin de le corriger, de l’ame´liorer voir simplement de tester certaines
hypothe`ses. Cette phase peut eˆtre assure´e a` travers une interface et des techniques
d’interaction 3D adapte´es.
1.4.1 Mode´lisation 3D
La mode´lisation 3D est un processus qui consiste a` ge´ne´rer un mode`le nume´rique
(ie. repre´sentation abstraite) de la ge´ome´trie d’un objet. Le mode`le est souvent
repre´sente´ par un nuage de points, d’une triangulation ou d’une fonction implicite.
Le but du mode`le 3D construit est de donner une approximation de l’objet mode´lise´
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afin d’en e´tudier l’aspect, l’organisation ou encore le comportement.
En Biologie Mole´culaire, la mode´lisation 3D permet de reproduire les mole´cules
re´elles par des donne´es nume´riques, principalement les coordonne´es spatiales des
composantes des mole´cules.
La mode´lisation 3D repre´sente un outil visuel de l’analyse mole´culaire puisqu’elle
permet d’e´tudier la forme 3D des mole´cules mode´lise´es. Elle permet au scientifique
de mieux comprendre certains phe´nome`nes biologiques, principalement a` l’e´chelle
mole´culaire (ie. structure et re´activite´ des mole´cules). La connaissance des structures
mole´culaires aide a` la compre´hension des transformations physiques, chimiques ou
biologiques.
La mode´lisation 3D est devenue un outil avantageux en Biologie, en particulier
dans l’e´tude de la structure et son rapport avec l’activite´ de la mole´cule. En effet,
depuis le se´quenc¸age de ge´nomes et en particulier le ge´nome humain, de nouveaux
ge`nes ont e´te´ de´couverts ce qui a donne´ acce`s aux prote´ines qui leur correspondent.
Cela a pousse´ les scientifiques a` e´tudier de plus pre`s le rapport structure/activite´
afin de trouver d’e´ventuelles solutions the´rapeutiques a` certaines maladies. Face a`
cet enjeu de taille, les recherches se sont intensifie´es autour de la mode´lisation 3D
des prote´ines (eg. pour le docking de prote´ines) et du ge´nome a` diffe´rents niveaux
d’inte´gration. Pour notre part, nous nous sommes engage´s sur le chemin de l’analyse
du chromosome.
Dans ce qui suit, nous pre´sentons les principales approches de mode´lisation 3D
mole´culaire, et de l’ADN en particulier.
Principales approches de mode´lisation 3D en Biologie Mole´culaire
Il est tre`s difficile, voir impossible, d’e´tudier les mole´cules in vitro par des
moyens directs tels que l’observation microscopique. Cela l’est encore moins in vivo,
sans extraire les mole´cules de leurs environnements.
Il faut donc trouver une solution qui s’affranchit le plus possible des tech-
niques expe´rimentales in vivo et in vitro. Pour cela, il est possible de mettre en
place des moyens de mode´lisation approximative, qui permettraient d’avoir la
meilleure ade´quation avec les re´sultats expe´rimentaux (ie. in vivo ou in vitro).
L’expe´rimentation in silico est un d’effectuer des simulations nume´riques afin de
mode´liser les mole´cules. Le plus souvent, le processus de mode´lisation comprend
deux e´tapes distinctes : l’acquisition de donne´es expe´rimentales et la ge´ne´ration du
mode`le.
Nous avons recense´ trois approches de mode´lisation 3D : l’approche issue de donne´es
expe´rimentales brutes, l’approche issue des donne´es expe´rimentales extrapole´es et
l’approche issue de donne´es interpre´te´es. Le principal objectif de cette classification
est de distinguer les trois types donne´es sur lesquelles sont base´es les approches de
mode´lisation.
La plupart des techniques expe´rimentales (RMN ou RX) se basent sur des outils de
mode´lisation pour obtenir les coordonne´es 3D des atomes. Toutefois, nous distin-
guons la mode´lisation a` partir de donne´es expe´rimentales associe´s a` une mole´cule
donne´e, et un ensemble de donne´es expe´rimentales servant de base statistique a`
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la mode´lisation de plusieurs mole´cules. Nous appelons le premier cas ”donne´es











Fig. 1.4 – Les principales approches de mode´lisation 3D : l’approche issue de donne´es
expe´rimentales brutes, l’approche issue de donne´es expe´rimentales interpole´es et
l’approche issue de donne´es interpre´te´es
– Approche issue de donne´es expe´rimentales brutes : Cette approche de
mode´lisation 3D se base sur des donne´es expe´rimentales brutes effectue´es sur
la mole´cule a` mode´liser (figure 1.4). Cela consiste a` reproduire la structure
3D de la mole´cule a` partir de donne´es 3D re´elles. Les donne´es expe´rimentales
brutes concernent particulie`rement les prote´ines. Il existe principalement deux
me´thodes d’observation afin d’e´tablir la cartographie 3D de la mole´cule : la
re´sonance magne´tique nucle´aire (RMN) pour les mole´cules de petites tailles,
et la cristallographie par rayons X (proprie´te´s structurales par diffraction X)
particulie`rement efficace pour les grosses mole´cules.
Concernant la mole´cule d’ADN, ces donne´es sont souvent utilise´es pour la
mode´lisation de petits fragments (ie. mode´lisation locale). Les techniques
actuelles d’e´tudes expe´rimentales de la structure 3D de l’ADN (crystallogra-
phie, microscopie cryo-electron, microscopie AFM, etc.) pre´sentent diffe´rentes
limites (limite de la taille de la mole´cule, de´formation des mole´cules, etc.). Ils
sont e´galement couˆteux en temps et en moyens financiers.
Le re´sultat obtenu par la mode´lisation issue de donne´es expe´rimentales
brutes, qu’elle soit par cristallographie ou par RMN, est le plus souvent stocke´
dans un fichier standardise´ (PDB : Protein Data Bank). Ce type de fichier
renferme, entre autre, le nuage de points 3D qui constituent le mode`le 3D de la
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mole´cule5. Ces points peuvent eˆtre ensuite visualise´s a` travers diffe´rents outils
informatiques (ie. syste`mes de visualisation mole´culaire) tels que gOpenMol,
MoleKel, ViewMol, MolMol, PyMol (figure 1.5), RasMol (figure 1.5), etc.
(voir section 1.4.2).
Cependant, cette approche ge´ne`re une image 3D d’une mole´cule a` un instant
(a) (b)
Fig. 1.5 – Mode´lisation de complexes mole´culaires graˆce a` la cristallographie a`
travers (a) RasMol (b) PyMol
donne´ impliquant des mode`les mole´culaires statiques. Ainsi, l’approche
issue de donne´es expe´rimentales brutes est associe´e a` la visualisation et a`
l’observation des mole´cules, ce qui rend la manipulation ou la modification de
la structure difficile voir impossible. De ce fait, en adoptant cette approche,
l’utilisateur est dans un processus d’examen du mode`le 3D et demeure un
simple observateur avec une marge de manoeuvre tre`s limite´e.
– Approche issue des donne´es extrapole´es (ou approche automa-
tique) : Cette approche (Figure 1.4) consiste a` ge´ne´rer le mode`le 3D d’une
mole´cule par des algorithmes de calcul a` partir de donne´es expe´rimentales
extrapole´es.
Ces donne´es sont expe´rimentales mais qui ont e´te´ post-traite´es (ie. calcule´es)
suivant certaines contraintes biologiques. Elles tendent a` pre´dire la structure
3D des mole´cules. Contrairement aux donne´es expe´rimentales brutes, celles
extrapole´es sont fonde´es sur le calcul des coordonne´es 3D de la mole´cule.
Pour les prote´ines, il s’agit de donne´es fre´quemment utilise´es et qui se basent
essentiellement sur la comparaison et la minimisation d’e´nergie. En revanche,
concernant l’ADN, ces donne´es de mode´lisation font l’objet de beaucoup
de critiques car pour les obtenir, la mole´cule est extraite de son milieu, de
plus elle est de´nature´e par les techniques d’acquisition. Elles consistent a`
5 Un fichier PDB est une archive de structures tridimensionnelles de macromole´cules biologiques
de´termine´es expe´rimentalement. Les donne´es contenues dans un fichier PDB comprennent le nom
des mole´cules, les coordonne´es atomiques, la bibliographie, les informations structurales, les facteurs
de la structure cristallographique et les donne´es expe´rimentales de RMN.
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fournir une repre´sentation spatiale de la mole´cule a` partir de sa se´quence
textuelle (suite des mole´cules A, C, T et G) et ce graˆce a` des statistiques
e´tablies par les biologistes sur des petits fragments d’ADN extraits de leurs
environnements (ce sont les mode`les de conformation spatiale d’ADN nu).
Les donne´es extrapole´es sont conside´rablement plus faciles a` traiter, moins
couˆteuses et plus rapides a` mettre en place qu’une me´thode expe´rimentale in
vitro, sachant que l’ADN a` grande e´chelle est quasiment impossible a` observer
in vitro et encore moins in vivo. Une visualisation globale de la mole´cule
d’ADN s’est base´e sur ce type de donne´es [He´risson, 2004].
Toutefois, les algorithmes sont souvent couˆteux en temps de calcul, et plus
particulie`rement quand il s’agit de dynamique mole´culaire. Dans le passe´, les
syste`mes de mode´lisation mole´culaire 3D les plus inte´ressants ont e´te´ soit trop
grands soit trop complexes a` mode´liser en temps re´el. A` pre´sent, de nombreux
programmes de simulation 3D mole´culaire fonctionnent de fac¸on efficace
sur des ordinateurs paralle`les. Par ailleurs, l’approche automatique, comme
l’approche issue de donne´es expe´rimentales brutes, ge´ne`re le plus souvent des
mode`les mole´culaires fige´s (ie. non modifiables) et la marge de manoeuvre de
l’utilisateur reste tre`s limite´e.
– Approche issue de donne´es interpre´te´es (ou approche manuelle) :
L’approche manuelle consiste a` construire la totalite´ du mode`le 3D mole´culaire
en se basant uniquement sur les connaissances et les interpre´tations de l’utili-
sateur (expert)(figure 1.4). Cette approche se base sur une de´marche ite´rative
qui consiste a` construire le mode`le localement et a` l’enrichir au fur et a` mesure
que l’on e´value et valide l’e´tape de mode´lisation pre´ce´dente. Dans la phase de
construction, l’approche permet a` l’utilisateur d’eˆtre un acteur libre d’agir sur
le mode`le et de le modifier.
Les mode`les mate´riels de mole´cules (de´crits dans 1.1) ont e´te´ la premie`re appli-
cation de cette approche. Dans ce cas le mode`le 3D est construit en assemblant
un kit de mode`les mole´culaires (ensemble de baˆtons et de boules) [Fieser, 1963]
en fonction de l’expertise de l’utilisateur (figure 1.6).
D’autres outils informatiques ont e´te´ de´veloppe´s graˆce a` cette approche. En
fonction du squelette de la mole´cule (que l’on dessine a` travers un mode
d’e´dition de structure) et en attachant des atomes entre eux, il est possible
d’analyser le mode`le 3D en sortie (eg. le logiciel ACDC/Chemsketch 6). En plus
d’offrir une liberte´ totale a` l’utilisateur, les syste`mes base´s sur cette approche
sont particulie`rement inte´ressants dans l’enseignement. En effet, la cre´ation du
mode`le 3D est conditionne´e par la connaissance de l’utilisateur a` travers une
interactivite´ Homme-Mole´cule continue. L’utilisateur est le seul acteur dans
cette approche.
Le degre´ de liberte´ de l’utilisateur e´tant alors tre`s important, le risque d’erreur
dans la mode´lisation devient e´leve´. Les contraintes physiques et biologiques im-
pose´es a` la mode´lisation 3D doivent eˆtre respecte´es. Cela repre´sente une taˆche
de´licate car c’est a` l’utilisateur qu’elle revient exclusivement. Dans ce cas, un
syste`me d’assistance aiderait l’utilisateur a` accomplir sa mode´lisation en res-
6http ://www.acdlabs.com/chemsketch/
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pectant certaines contraintes, voir en le de´chargeant de la ve´rification d’autres.
(a) (b)
Fig. 1.6 – Mode´lisation manuelle pour les mode`les nume´riques (Chemsketch) (a) et
les mode`les mate´riels (Kit de construction de mole´cules) (b)
Cas de la mode´lisation 3D du chromosome
Les conformations des mole´cules peuvent eˆtre calcule´es par diffe´rentes tech-
niques, dont certaines sont de´crites dans le livre [Leach, 2001], telles que les syste`mes
de coordonne´es, la surface d’e´nergie potentielle, la pre´diction des conformations,
etc.
Cependant, nous avons fait le choix de nous inte´resser a` une mole´cule en particulier,
il s’agit de la mole´cule d’ADN. Il n’est donc pas indispensable de d’examiner les
multiples approches de mode´lisation pour les diffe´rentes mole´cules.
L’ADN est une chaˆıne d’acides nucle´iques organise´e en double he´lice. Cette
chaˆıne adopte diffe´rents niveaux de compactions jusqu’a` atteindre la forme de
chromosome. La forme textuelle (ie. suite de lettres (A,C,T,G) repre´sentant les
nucle´otides de la se´quence d’ADN) est l’une des repre´sentations de la composition
nucle´ique de l’ADN. Bien que cette repre´sentation est pe´rtinente (repre´sentative
d’une re´alite´ chimique) elle n’en reste pas moins partielle. En effet, elle n’offre qu’une
vision locale de l’ADN, de plus il s’agit d’une repre´sentation monodimensionnelle
d’une structure qui est tridimensionnelle (ie. elle occulte deux dimensions).
La repre´sentation 3D de l’ADN constitue un important chapitre de la Chimie
et de la Biologie. Depuis pre`s de deux sie`cle les scientifiques ont multiplie´ les
repre´sentations spatiales des mole´cules et notamment de l’ADN. En 1953, le mode`le
en fil de fer de Watson et Crick [Watson & Crick, 1953] a re´ve´le´ la structure en
double he´lice de l’ADN (figure 1.7).
Depuis, les mode`les informatiques ont pris place, permettant aux scientifiques de
visualiser et de manipuler le mode`le 3D d’une mole´cule. Ces mode`les 3D permettent
d’appre´hender la structure des mole´cules et en particulier de l’ADN.
L’e´tude de l’architecture spatiale de l’ADN se fait a` tous les niveaux d’inte´gration,
depuis la structure en double he´lice jusqu’au chromosome en passant par la
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Fig. 1.7 – Mode`le en fil de fer de Watson et Crick
fibre de chromatine. Ceci est possible graˆce aux approches de mode´lisation cite´s
pre´ce´demment (eg. approche issue de donne´es extrapole´es).
L’organisation spatiale du chromosome est dynamique, elle varie en fonction du
cycle et du type de la cellule. Les recherches in vivo et in vitro autour de la structure
3D de l’ADN sont freine´es par un obstacle majeur qui est l’outil d’acquisition
optique. Inapproprie´s, ces syste`mes d’acquisition alte`rent partiellement la structure
de l’ADN lorsqu’ils ne sont pas de faible re´solution spatiale.
Concernant la mode´lisation de la mole´cule d’ADN, les travaux ne sont pas nom-
breux, ou bien ils n’ont pas tous le meˆme objectif.
Certaines recherches visent l’e´tude de la structure ge´ome´trique de la mole´cule,
d’autres cherchent a` comprendre la dynamique locale ou globale de cette dernie`re.
Certaines recherches se sont base´es sur la se´quence textuelle pour mode´liser
l’organisation spatiale de l’ADN nu. Certains mode`les propose´s se basent sur
deux nucle´otides successifs (di-nucle´otidiques) [Bolshoy & McNamara, 1991]
[Cacchione et al. , 1989] [Santis et al. , 1988][Koo & Crothers, 1988] pour apporter
les transformations ge´ome´triques permettant de retrouver la position et l’orientation
du nucle´otide courant par rapport au pre´ce´dent (figure 1.8). D’autres recherches
sont base´es sur trois nucle´otides (tri-nucle´otidiques) [Satchwell et al. , 1986], dans
ce cas la configuration spatiale d’un nucle´otide est calcule´e par rapport au nucle´otide
pre´ce´dent mais aussi par rapport au nucle´otide suivant.
Se basant sur cette approche, une premie`re organisation spatiale de l’ADN a`
grande e´chelle a pu eˆtre e´tablie. Partant de ce mode`le de conformation local de
l’ADN, un mode`le 3D global de l’ADN a e´te´ propose´ pour en e´tudier la courbure
intrinse`que [King, 1993]. Les coordonne´s 3D de la se´quence d’ADN e´taient calcule´es
par le logiciel CURVATURE [Shpigelman et al. , 1993].
Une nouvelle repre´sentation ge´ome´trique de l’ADN a` l’e´chelle du chromosome
[He´risson, 2004][Gherbi & Herisson, 2002] est construite par l’approche issue de
donne´es extrapole´es. De plus, un outil de visualisation adapte´ permet l’exploration
3D du ge´nome [He´risson et al. , 2004].
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Fig. 1.8 – Repre´sentation 3D de la double he´lice de l’ADN donne´e par le mode`le de
conformation di-nucle´otidique (extrait de [He´risson, 2004])
Les dynamiques de grande amplitude du nucle´osome et de la fibre de chromatine
a` plusieurs e´chelles sont e´galement e´tudie´es [Wong, 2008], graˆce a` des techniques is-
sues de la robotique (la cine´matique inverse, la dynamique des corps rigides) (figure
1.9) et de l’animation 3D avec le logiciel Blender 7.
A` l’e´chelle du noyau, il a e´te´ possible d’examiner l’e´volution dynamique des posi-
Fig. 1.9 – L’armature de corps rigide (en haut) et le mode`le tout atome (en bas)
obtenues apre`s une simulation de dynamique de corps rigides [Wong, 2008]
tions des chromosomes dans la cellule par des simulations de mouvement Browniens
[ROSA & Marenduzzo, 2006].
7http ://www.blender.org/
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1.4.2 Visualisation 3D
Les mode`les mole´culaires 3D ge´ne´re´s ou construits par les approches pre´ce´dentes
sont destine´s a` eˆtre analyse´s, c’est-a`-dire visualise´s et manipule´s. Toutefois, la
notion d’interaction de´crites dans les syste`mes de visualisation 3D diffe`re de
celle d’Interaction 3D. Dans ce cas, il s’agit de l’interaction ne´cessaire a` tout
syste`me pour e´tablir une communication entre lui et l’utilisateur. Cette interaction
”classique” peut eˆtre e´tendu a` la manipulation des mode`les 3D, mais cela reste
limite´ par le dispositif mate´riel inadapte´ et l’absence de techniques particulie`res.
Les syste`mes que nous appellerons ”non immersifs” utilisent un e´cran monoscopique
de taille standard et des pe´riphe´riques de commande classiques pour poste de
travail (eg. clavier et souris). L’immersion visuelle n’est donc pas recherche´e, et les
interactions avec les mode`les 3D ne se veulent pas naturelles.
Les outils de visualisation mole´culaire ”classiques” permettent d’afficher sur un
e´cran d’ordinateur des mole´cules virtuelles et de les manipuler en translation, en
rotation et en facteur d’e´chelle (ie. agrandissement et re´tre´cissement de l’objet). La
manipulation des mole´cules et des vues est faite a` l’aide d’une souris. Le clavier
peut eˆtre utilise´, parfois, pour commander d’autres parame`tres. Diffe´rents modes
de repre´sentation graphique sont possibles (mode`les surfaciques, filaires, nuage de
points, etc.). Les syste`mes de visualisation 3D mole´culaire, plus commune´ment
appele´s les viewers [Essabbah et al. , 2008b], n’offrent qu’une exploration visuelle
des mole´cules car, en se basant sur une approche automatique, soit issue de donne´es
expe´rimentales brutes, soit de donne´es expe´rimentales extrapole´es. Ils proposent
uniquement une observation du mode`le 3D, sans pourvoir interagir avec.
Ces viewers sont majoritairement de´die´s a` l’analyse des prote´ines, rarement a` celle
de l’ADN. Ils sont base´s sur les donne´es observe´es (section 1.4.1) et ont tous la
possibilite´ d’interroger une banque de donne´es pour en re´cupe´rer les fichiers PDB
qui contiennent les informations structurales de la mole´cule. Ainsi, l’utilisateur
a e´galement le choix de rechercher des mole´cules qui ont des caracte´ristiques
spe´cifiques.
Leur principal avantage est la facilite´ d’utilisation. Ils proposent tous des rendus,
de diffe´rentes qualite´s.
Parmi ces syste`mes il y a WPDB (Windows Protein Data Bank)
[Shindyalov & Bourne, 1995], Spock (Structural Properties Observation and
Calculation Kit) [christopher, 1998], MolMol (Molecule analysis and Molecule
display) [Smith, 2000], PyMOL [DeLano, 2002] et DS ViewerPro (Discovery Studio
ViewerPro) [Accelrys, 2003]. Ces outils sont illustre´s dans la figure 1.10.
Certains permettent d’analyser plusieurs prote´ines en meˆme temps et proposent des
calculs comple´mentaires, comme Swiss-Pdb Viewer [Guex & Peitsch, 1997] 8 qui
est un logiciel distribue´ par la Swiss Protein DataBank (figure 1.10). D’autres ont
pour points forts les rendus en haute re´solution et l’affichage en temps re´el comme
QuteMol [Tarini et al. , 2006] (figure 1.10). Il permet, entre autres, d’animer les
mole´cules et de ge´ne´rer automatiquement des images au format GIF.
En plus des fonctionnalite´s de QuteMol, RASMOL/OpenRasMol [Irisa et al. , 2007]
8http ://spdbv.vital-it.ch/
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(RASter display of MOLecules) est capable de ge´rer un tre`s grand nombre de
formats de mode`les mole´culaires. Les auteurs y ont ajoute´ certaines techniques
de Re´alite´ Virtuelle , en particulier l’affichage ste´re´oscopique sur grand e´cran et
l’utilisation d’une souris 3D pour la se´lection des atomes.




Fig. 1.10 – Syste`mes d’analyse mole´culaire base´s sur des donne´es observe´es, utilisant
des fichiers PDB pour la mode´lisation des prote´ines (a) WPDB (b) SwissPDB (c)
Spock (d) MolMol (e) PyMol (f) Ds Viewerpro (g) QuteMol
tures tridimensionnelles de la mole´cule d’ADN sont rares. 3DNA
[Lu & Olson, 2003][Nowakowski et al. , 2000](3-Dimensional Nucleic Acid struc-
tures) peut manipuler les structures simples, triplexes, quadruplexes et d’autres
motifs trouve´s dans la structure de l’ADN et de l’ARN (figure 1.11) a` partir d’un
fichier de format PDB. Le programme se sert des donne´es extrapole´es sous la forme
d’une armature de re´fe´rence pour la description de la ge´ome´trie de paires de bases
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d’acides nucle´iques 9. Cela permet de calculer des parame`tres locaux de confor-
mation (ie. coordonne´es 3D) et de reconstruire la structure 3D correspondante.
Des outils sont fournis pour localiser les paires de bases et les re´gions he´lico¨ıdales
dans une structure. Des mode`les he´lico¨ıdaux re´guliers base´s sur des mesures de
diffraction de rayons X (donne´es observe´es) de divers ordres de re´pe´tition peuvent
e´galement eˆtre traite´s par ce programme.
(a) (b)
Fig. 1.11 – (a) 3DNA mode´lise en 3D localement l’ADN, (b) certaines parties de
la double he´lice relativement droites peuvent eˆtre repre´sente´es par des cylindres
[Nowakowski et al. , 2000]
Enfin, certains viewers permettent, en plus de la lecture des fichiers standards
PDB et l’affichage des structures correspondantes, l’animation et l’analyse de la
trajectoire de simulation de la dynamique mole´culaire. VMD (Visual Molecular
Dynamics)[Humphrey et al. , 1996][Caddigan et al. , 2003] est, sans doute, l’un des
premiers outils conc¸us pour l’analyse de larges syste`mes mole´culaires comme les
prote´ines, les acides nucle´iques et les lipides (figure 1.12). Sa particularite´ est qu’il
peut eˆtre utilise´ sur un ordinateur distant. Dans la meˆme cate´gorie on trouve
e´galement gOpenMol [Bergman et al. , 1997] qui permet en plus l’affichage des or-
bitales mole´culaires, des densite´s d’e´lectrons, et des potentiels e´lectrostatiques.
Plus re´cents mais tre`s similaire a` gOpenMol, Qmol [Gans & Shalloway, 2001] (fi-
gure 1.12) se distingue par sa rapidite´ et la qualite´ de son rendu, et CHIMERA
[Pettersen et al. , 2004] permet la visualisation des re´sultats d’amarrage mole´culaire
(docking) et des structures complexes (architectures supramole´culaires) (figure 1.12).
9Une paire de base, en abre´ge´ pb, de´signe l’appariement de deux bases azote´es (Ade´nine (A),
Thymine (T), Guanine (G) et la Cytosine (C)) situe´es sur deux brins comple´mentaires d’ADN ou
ARN.
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(a) (b)
(c) (d)
Fig. 1.12 – Syste`mes d’analyse mole´culaire pour la mode´lisation et l’observation de
dynamique mole´culaire (a) VMD (b) gOpenMol (c) Qmol (d) CHIMERA
1.4.3 Interaction 3D
Il existe une deuxie`me cate´gorie de syste`mes d’analyse en Biolo-
gie Mole´culaire, celle qui inte`gre la troisie`me phase d’interaction 3D
[Essabbah et al. , 2008a][Essabbah et al. , 2009a]. Nous appellerons ces syste`mes
”immersifs” ou ”semi-immersifs”, ils offrent diffe´rents degre´s d’immersion, qui
de´pend essentiellement du mate´riel utilise´ : dispositifs d’affichages et pe´riphe´riques
d’interactions. L’immersion visuelle varie selon la taille des dispositifs d’affichage
(eg. CAVE, grand e´cran et ste´re´oscopie10, workbench, etc.) et l’occultation du
monde re´el qu’ils proposent. Les interactions tendent a` eˆtre naturelles et multisen-
sorielles par l’utilisation de technologies de Re´alite´ Virtuelle .
La manipulation des mode`les mole´culaires 3D au clavier et a` la souris
(pe´riphe´riques 2D), s’ave`re parfois complexe. Une interaction immersive et plus na-
turelle avec ces mode`les virtuels suscite un inte´reˆt certain chez les bio-informaticiens.
En paralle`le, de nouveaux dispositifs de Re´alite´ Virtuelle sont apparus, tels que
le trackball, la souris 3D, le flystick, ou encore les pe´riphe´riques haptiques, et se
sont ave´re´s plus pratiques pour effectuer des taˆches de navigation, de se´lection et
de manipulation [Ai & Frohlich, 1998]. En inte´grant ces dispositifs, les syste`mes
d’analyse mole´culaire ont permis aux utilisateurs, au dela` de la simple observation
10La ste´re´oscopie est une technique qui existe depuis les de´buts de la photographie. Elle a pour
principe d’envoyer deux images a` chaque oeil de l’observateur afin de cre´er la sensation de relief
dans la vision. Elle peut eˆtre passive ou active.
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et du changement du point de vue, de manipuler les mole´cules virtuelles plus
naturellement et d’une fac¸on intuitive. Ces dispositifs peuvent e´galement apporter
une multimodalite´ (de´finie dans la section 1.2.2) qui ame´liore la perception dans
ces syste`mes.
Notons au passage que la re´volution au niveau de la visualisation et la manipu-
lation immersive des mole´cules n’implique pas force´ment une nouveaute´ au niveau
de la mode´lisation 3D. En effet, la plupart des syste`mes que nous allons e´voquer
recueillent les mode`les 3D mole´culaires en sortie de viewers, similaires a` ceux de´crits
dans la section pre´ce´dente (section 1.4.2).
Le premier syste`me mole´culaire interactif de visualisation a e´te´ e´labore´ en
1965 par Cyrus Levinthal [Levinthal, 1966]. Ce syste`me a permis a` un utilisateur
d’orienter un mode`le mole´culaire tridimensionnel avec une boule en plastique (track-
ball) qui commande l’orientation et la vitesse du mode`le manipule´ (figure 1.13).
En plac¸ant un pointeur lumineux sur l’e´cran de l’ordinateur, il e´tait possible de
choisir un objet parmi un menu ou d’agrandir les parties importantes d’une mole´cule.
Fig. 1.13 – Le syste`me de visualisation mole´culaire interactif de Levinthal
[Levinthal, 1966]
Depuis, beaucoup de syste`mes immersifs, de plus en plus pre´cis, ont e´te´
de´veloppe´s, ainsi la Biologie Mole´culaire a continue´ a` envahir les plateformes de
Re´alite´ Virtuelle. Toutefois, et par soucis d’accessibilite´ vis-a`-vis des utilisateurs,
ces syste`mes peuvent e´galement eˆtre utilise´s sur des stations de travail classiques
(sur des e´crans d’ordinateurs ste´re´oscopiques ou pas). Par exemple, VRMol
[Haase et al. , 1996] est un syste`me qui a e´te´ conc¸u pour e´tudier les proprie´te´s
d’une mole´cule dans un environnement immersif (figure 1.14). Le dispositif mis
en place est compose´ d’une souris 3D, d’un gant de donne´es pour manipuler la
mole´cule et d’un grand e´cran pour la projection ste´re´oscopique. Un menu virtuel
propose plusieurs choix pour la visualisation. Celui-ci est appele´ par un geste de
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la main. La se´lection est re´alise´e par pointage. Dans le meˆme registre, RealMol
(a) (b)
Fig. 1.14 – (a) Deux mole´cules en diffe´rentes re´solutions avec une main vir-
tuelle simple (b) Menu virtuel offrant plusieurs choix pour la visualisation
[Haase et al. , 1996]
(Real-time Molecular dynamics simulation) [Ai & Frohlich, 1998] a e´te´ de´veloppe´
pour la mode´lisation mole´culaire interactive et la simulation de la dynamique
mole´culaire (figure 1.15). La seule diffe´rence avec VRMol, est que RealMol propose
une immersion totale graˆce a` un CAVE (Cave Automatic Virtual Environment) ou
un visiocasque.
(a) (b)
Fig. 1.15 – (a) Des mole´cules peuvent eˆtre saisies avec un gant de donne´es et eˆtre
de´place´es dans une position de´sire´e. (b) le menu 3D peut eˆtre active´ et un choix
peut eˆtre fait via le gant de donne´es [Ai & Frohlich, 1998]
Plus re´cent, ADN-Viewer [Gherbi & Herisson, 2002] (figure 1.16) est un logiciel
qui permet la mode´lisation 3D et l’exploration visuelle de la mole´cule d’ADN. Il est
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base´ sur les donne´es extrapole´es (ie. pre´dites) donnant ainsi un mode`le 3D qui pre´voit
une configuration spatiale de n’importe quelle se´quence d’ADN nu. Cet outil offre,
entre autres, plusieurs repre´sentations de la mole´cule. La repre´sentation ge´nomique
de´crit une vision globale et filaire de la mole´cule. La repre´sentation ge´nique permet de
visualiser la double he´lice. ADN-Viewer est inte´gre´ au sein d’une plateforme logicielle
de Re´alite´ Virtuelle (EVI3D) compose´e de deux modules principaux : l’affichage
ste´re´oscopique et l’interaction immersive. L’affichage ste´re´oscopique est assure´ par
deux e´crans verticaux de deux me`tres sur deux me`tres dispose´s a` angle droit, ce qui
accroˆıt l’immersion dans la sce`ne 3D. L’interaction immersive est re´alise´e en utilisant
un Wand [He´risson, 2004] (un pe´riphe´rique 3D muni d’un capteur de position et
d’orientation 3D, de 3 boutons et d’une boule a` deux degre´s de liberte´). Pour de´signer
ou se´lectionner aise´ment les portions de l’ADN tout en naviguant dans la sce`ne, un





Fig. 1.16 – Interaction immersive (a) et repre´sentations ge´nomique (b) et ge´nique
(c) d’ADN-Viewer
Les repre´sentations visuelles ste´re´oscopiques peuvent eˆtre enrichies par d’autres
modalite´s graphiques (vecteur 3D, ressort, curseur, sphe`re, etc.). La figure 1.17
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repre´sente le fonctionnement de MolDRIVE [Koutek et al. , 2002] (Molecular Dy-
namics in Real-time Interactive Virtual Environments) sur une table ste´re´oscopique
immersive ainsi qu’un utilisateur effectuant une manipulation en temps re´el d’une
dynamique atomique. La manipulation s’effectue graˆce a` un marqueur a` six degre´s
de liberte´.
Fig. 1.17 – Exemple d’utilisation de MolDRIVE pour l’analyse de dynamique ato-
mique
Jusqu’a` pre´sent nous avons pre´sente´ des syste`mes mole´culaires immersifs qui
jouissent essentiellement des avantages de la modalite´ visuelle, et cela a` travers
une exploration immersive (souvent a` e´chelle humaine) des mode`les 3D mole´culaires.
La modalite´ haptique, quant a` elle, est de plus en plus applique´e a` la Biolo-
gie. Le premier syste`me permettant la visualisation et l’interaction haptique sur
des mole´cules e´tait GROPE-III, de´veloppe´ par Brooks [Brooks et al. , 1990] (figure
1.18). Ce syste`me utilise un bras manipulateur ARM (Argonne-III Remote Manipu-
lator) a` six degre´s de liberte´ et un casque ste´re´oscopique pour la visualisation. Le
syste`me GROPE-III est comple´te´ par un retour d’effort et une meilleure pre´cision
dans la manipulation par le syste`me Nanomanipulator [Taylor et al. , 1993]. La fi-
gure 1.18 montre l’interface utilisateur de ce syste`me. L’utilisateur peut controˆler ses
actions sur le STM (Scanning Tunneling Microscope) en s’aidant du retour d’effort
du bras ARM. En outre, il peut sentir les contours de la surface et spe´cifier l’intensite´
de vibration en appuyant du doigt sur la manette. La visualisation des mole´cules
virtuelles s’effectue a` l’aide d’un visiocasque.
Depuis, d’autres outils de visualisation interactive ont exploite´ la modalite´ hap-
tique. CAMD [Lai-Yuen & Lee, 2006] et HAMStER (Haptic Application for Mole-
cular Structure and Energy Refinement) [Wollacott & Merz, 2007] sont des syste`mes
de conception mole´culaire assiste´e par ordinateur pour le docking (amarrage) de
prote´ines. Un e´cran d’ordinateur est utilise´ pour la visualisation. Pour la manipu-
lation des mole´cules, CAMD utilise un dispositif haptique a` cinq degre´s de liberte´
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(a) (b)
Fig. 1.18 – (a) Le syste`me GROPE-III (b) et l’interface utilisateur pour le syste`me
Nanomanipulator
(e´lectrome´canique)(figure 1.19), tandis que HAMStER dispose d’une interface hap-
tique PHANTOM (figure 1.19) a` six degre´s de liberte´.
(a) (b)
Fig. 1.19 – (a) Interface utilisateur avec le dispositif haptique de CAMD (b) Le
dispositif haptique PHANTOM pour l’application HAMStER
D’autres syste`mes proposent diverses interactions multimodales sur les trois
canaux sensori-moteurs, a` savoir le visuel, l’audio et l’haptique. Dans ce sens,
un syste`me pour l’enseignement des interactions mole´culaires a e´te´ de´veloppe´
[Sato et al. , 2008]. La modalite´ haptique est assure´e par un SPIDAR-G (Figures
1.20) [Sato, 2002]. C’est une interface haptique a` six degre´s de liberte´, dans laquelle
une boule est attache´e a` huit caˆbles relie´s a` huit moteurs et encodeurs. Les rendus
haptique et audio sont utilise´s pour communiquer les collisions entre les mole´cules.
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Fig. 1.20 – Le dispositif mate´riel pour le syste`me ILS (Intermolecular Learning
System)
Le projet CoRSAIRe (Combinaison de Rendus Sensori-moteurs pour l’Analyse Im-
mersive de Re´sultats) [Fe´rey et al. , 2009a][Fe´rey et al. , 2009b] porte sur l’e´tude du
docking de prote´ines (figure 1.21). L’immersion visuelle est assure´e par un CAVE a`
ste´re´oscopie active. Les retours sonores 3D sont diffuse´s par un casque ou par un en-
semble de huit haut-parleurs re´partis dans le dispositif immersif. Les manipulations
des prote´ines sont assure´es par un bras haptique Virtuose, a` six degre´s de liberte´, et
une souris 3D sans fil. L’expert cherche a` emboˆıter des prote´ines et le retour hap-
tique informe sur les collisions et les forces d’attraction et de re´pulsion, repre´sente´s
par un score.
Fig. 1.21 – Le syste`me interactif pour le docking de prote´ines (projet CoRSAIRe)
Les techniques de Re´alite´ Augmente´e 11 sont aussi utilise´es avec des mode`les auto-
fabrique´s tangibles. Le syste`me de Re´alite´ Augmente´e permet aux repre´sentations
11La Re´alite´ Augmente´e est la superposition d’images virtuelles 3D ou 2D sur des images re´elles.
Elle vise a` accroˆıtre notre perception du monde re´el en y incrustant des objets virtuels.
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3D virtuelles (produites par un viewer mole´culaire) d’eˆtre superpose´es sur un mode`le
mole´culaire re´el (obtenu par impression 3D12) [Gillet et al. , 2005]. Les utilisateurs
peuvent facilement changer cette superposition d’information, commutant entre
diffe´rentes repre´sentations de la mole´cule, l’affichage des proprie´te´s mole´culaires
telles que l’e´lectrostatique, ou des informations sur la dynamique. Le mode`le phy-
sique fournit une interface puissante et intuitive pour manipuler les mode`les in-
formatise´s, ame´liorant l’interface entre l’intention humaine, le mode`le physique, et
l’activite´ informatique (figure 1.22).
(a) (b)
Fig. 1.22 – (a) Manipulations mole´culaire a` travers une interface tangible (b)
exemple d’interface tangible avec et sans Re´alite´ Augmente´e [Gillet et al. , 2005]
Une fois l’objectif principal atteint, a` travers les modalite´s mises en oeuvre,
l’e´tape suivante est souvent de faire e´voluer le syste`me vers un outil collaboratif.
Certains syste`mes ont su be´ne´ficier des avantages de la multimodalite´ pour proposer
un outil collaboratif.
NAVRNA [Bailly et al. , 2006b] est un syste`me multi-surface collaboratif pour l’ana-
lyse de l’ARN. Il permet de visualiser en meˆme temps la structure tridimensionnelle
projete´ sur un mur blanc et la structure secondaire e´galement projete´e sur une table
[Bailly et al. , 2006a] (figure 1.23). Les deux repre´sentations sont fortement lie´es.
AMMP-Vis (Another Molecular Modeling Program - Vis) [Chastine et al. , 2005]
est un environnement virtuel collaboratif pour la mode´lisation 3D mole´culaire. Il
permet aux chercheurs biologistes de saisir et de´placer des mode`les mole´culaires par
l’interme´diaire des gants de donne´es et de naviguer dans l’environnement virtuel en
utilisant un joystick (figure 1.24). AMMP-Vis permet aussi de recevoir et de visuali-
ser en temps re´el le re´sultat d’un simulateur de dynamique mole´culaire, de partager
des vues adapte´es aux besoins des utilisateurs et de fournir un support pour les re-
cherches collaboratives locales et distantes. Pour faciliter la sensibilite´ a` la pre´sence,
12L’impression 3D permet de produire un objet re´el a` partir d’un fichier. Il s’agit d’une technique
de prototypage rapide qui de´pose ou solidifie de la matie`re couche par couche afin d’obtenir la pie`ce
de´sire´e.
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Fig. 1.23 – Visualisation bidimensionnelle (sur la table) et tridimensionnelle (sur le
mur) d’une mole´cule graˆce a` NAVRNA [Bailly et al. , 2006b]
chaque utilisateur est repre´sente´ par une main virtuelle simple qui est visible dans
l’environnement. Les positions et les orientations de la main sont mises a` jour d’une
manie`re continue et transmises aux autres utilisateurs (figure 1.24). Un signal audio
permet aux utilisateurs du syste`me de savoir lorsqu’un nouvel utilisateur est pre´sent.
(a) (b)
Fig. 1.24 – (a) L’interaction 3D du syste`me AMMP-Vis (b) Exemple de collabora-
tion entre deux utilisateurs [Chastine et al. , 2005]
1.5 Discussion
L’e´tude de l’organisation spatiale des mole´cules, et en particulier l’ADN, parti-
cipe activement a` l’identification de ses fonctions et a` la compre´hension du rapport
structure/activite´ de la mole´cule. L’analyse de la mole´cule peut se faire localement
(eg. pour l’ADN au niveau des histones, de la double he´lice, etc.) ou globalement
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(eg. pour l’ADN a` l’e´chelle du chromosome). Nous nous sommes surtout inte´resse´s
a` la structure de l’ADN. Cela nous a permis d’observer que cette mode´lisation a
d’abord e´te´ repre´sente´e par la se´quence textuelle correspondante. Par ailleurs, des
contraintes architecturales et fonctionnelles de la mole´cule ont permis d’en e´tablir
une organisation spatiale plus globale.
Les scientifiques ont analyse´ l’organisation spatiale de l’ADN de fac¸on statique (eg.
pour l’exploration visuelle du ge´nome) mais aussi de fac¸on dynamique (eg. pour
l’e´tude de sa compaction).
La section 1.4.1 pre´sente quelques moyens possibles pour mode´liser et visualiser en
3D une mole´cule. Cependant, les mode`les 3D propose´s jusqu’a` pre´sent sont de´die´s
a` des applications particulie`res et de´veloppe´s en fonction d’un besoin pre´de´fini. Les
mode`les 3D sont souvent base´s sur l’approche de mode´lisation issue de donne´es
expe´rimentales brutes. Ce qui engendre des mode`les 3D non modifiables. De plus, la
plupart des structures mode´lise´es sont locales (mole´cules de grande taille, techniques
d’observations inadapte´es, etc. ), et plus particulie`rement pour l’ADN. Ainsi, les
mode`les actuels ne sont pas approprie´s a` une mode´lisation globale et interactive
(via l’intervention de l’expert) des mole´cules.
Toutefois, certaines recherches ne se sont pas limite´es a` la phase de mode´lisation et
de visualisation 3D de la mole´cule, et se sont e´galement inte´resse´es a` l’interaction
3D possible avec le mode`le de la mole´cule (interaction Homme-Mole´cule).
Par ailleurs, apre`s un tour d’horizon des syste`mes d’analyse mole´culaire, nous
proposons une synthe`se de ces syste`mes en fonction de leur type d’immersion
dans un premier temps, et en fonction de la multimodalite´ et des taˆches de
l’interaction 3D, dans un deuxie`me temps.
Classification en fonction du type d’immersion
Le tableau ci-contre (Tableau 1.2) re´capitule tous les syste`mes mole´culaires
mentionne´s dans la section 1.4.3 suivant le type d’immersion (ie. non-immersifs,
semi-immersifs, immersifs). Ces syste`mes peuvent eˆtre utilise´s sur diffe´rentes
plateformes, mais pour les besoins de cette e´tude nous n’avons tenu compte que des
dispositifs utilise´s par les auteurs pour pouvoir ainsi exploiter leurs re´sultats.
Dans l’e´chantillon de syste`mes existants que nous avons e´tudie´s, et en confron-
tant les syste`mes immersifs a` ceux qui ne le sont pas, nous remarquons que le
nombre de syste`mes non immersifs est plus important, bien que les autres types
existent et commencent a` e´voluer. Cela peut s’expliquer par le fait que la synthe`se
d’images a vu le jour avant la Re´alite´ Virtuelle qui, par ailleurs, exige des dispositifs
mate´riels souvent couˆteux et volumineux. De plus, la plupart des interfaces de
visualisation (viewers) sont libres et simples d’utilisation puisqu’elles se basent
sur des interfaces homme/machine 2D usuelles (clavier, souris, menu 2D, etc.).
Ces interfaces repre´sentent un outil ide´al pour mode´liser rapidement et analyser
une structure mole´culaire (ge´ne´ralement de petite taille) autant pour illustrer des
documents que pour ve´rifier une hypothe`se. D’autre part il est possible d’enregistrer
les mode`les 3D (en coordonne´es 3D) pour pouvoir les visualiser a` nouveau, si besoin.
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Syste`mes mole´culaires Type d’environnement virtuel
Non-immersifs semi-immersifs Immersifs
Levinthal [Levinthal, 1966] X
GROPE-III [Brooks et al. , 1990] X
WPDB [Shindyalov & Bourne, 1995] X
VRMol [Haase et al. , 1996] X
gOpenMol [Bergman et al. , 1997] X
Swiss-Pdb Viewer [Guex & Peitsch, 1997] X
SPOCK [christopher, 1998] X
RealMol [Ai & Frohlich, 1998] X
MOLMOL [Smith, 2000] X
3DNA [Nowakowski et al. , 2000] X
QMOL [Gans & Shalloway, 2001] X
Pymol [DeLano, 2002] X
MolDRIVE [Koutek et al. , 2002] X
DS ViewerPro [Accelrys, 2003] X
VMD [Humphrey et al. , 1996] X
CHIMERA [Pettersen et al. , 2004] X
ADN-Viewer [He´risson et al. , 2004] X X
AMMP-Vis [Chastine et al. , 2005] X
QuteMol [Tarini et al. , 2006] X
CAMD [Lai-Yuen & Lee, 2006] X
RASMOL/OpenRasMol [Irisa et al. , 2007] X
HAMStER [Wollacott & Merz, 2007] X
ILS [Sato et al. , 2008] X
CoRSAIRe [Fe´rey et al. , 2009a] X
Tab. 1.2 – Les diffe´rents syste`mes de mode´lisation 3D mole´culaires selon leurs types
d’immersions
Toutefois, ces viewers demeurent limite´s d’une part par l’aspect automatique
de la ge´ne´ration des mode`les 3D, ce qui produit des mode`les mole´culaires fixes
(ie. ge´ome´trie non modifiables). De plus, la structure de donne´es de ces mode`les
(adopte´e pour une application en particulier) n’est souvent pas assez ge´ne´rique pour
eˆtre re´adapte´e pour d’autres applications, mais l’approche de mode´lisation quant a`
elle peut eˆtre reprise dans d’autres applications.
D’autre part, ces syste`mes non immersifs restreignent conside´rablement l’interaction
homme-mole´cules, puisqu’ils ne permettent pas la visualisation de grosses mole´cules.
Dans le cas contraire l’analyse devient alors tre`s difficile pour le scientifique qui doit
user de toute son expertise et toute son attention pour essayer de ”de´meˆler” les
mode`les 3D. L’exploration visuelle de ces mole´cules reste tre`s limite´e sur un e´cran
d’ordinateur. Cela est particulie`rement laborieux pour l’observation globale de la
mole´cule.
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C’est pre´cise´ment sur ce verrou qu’interviennent les syste`mes immersifs et semi-
immersifs. D’abord, la priorite´ est accorde´e a` la modalite´ visuelle pour une explo-
ration 3D immersive (ou semi-immersive) des mole´cules ce qui donne une notion de
profondeur et de relief de la sce`ne et permet a` l’utilisateur d’examiner avec pre´cision
la globalite´ ainsi que des re´gions locales du mode`le 3D. Ensuite, ces outils ont mis en
avant l’importance de passer a` des pe´riphe´riques 3D (eg. souris 3D, flystick, gants de
donne´es, bras haptique, etc.) pour leurs capacite´s a` procurer une interaction moins
contraignante et plus intuitive. Toutefois, ces dispositifs sont nouveaux pour des
utilisateurs tels que les biologistes, et requiert donc un certain temps d’adaptation.
Ceci exige que l’on s’inte´resse a` la fac¸on dont on peut les aider a` les utiliser.
Classification en fonction des taˆches de l’interaction 3D et de la multi-
modalite´
Cette classification concerne en particulier les syste`mes immersifs et semi-
immersifs traite´s dans la section 1.4.3. Ces syste`mes d’analyse mole´culaire utilisent
les diffe´rentes techniques de Re´alite´ Virtuelle qui correspondent aux taˆches de
l’interaction 3D (ie. navigation, se´lection, manipulation et controˆle d’application)
ainsi que les diffe´rentes modalite´s (audio, vide´o et haptique). Les tableaux 1.4 et 1.3
pre´sentent les diffe´rentes techniques d’interaction 3D et dispositifs associe´s, ainsi
que les modalite´s employe´es dans les syste`mes d’analyse mole´culaire e´tudie´s (ie.
visuelle, audio et haptique).
Tous ces syste`mes utilisent la modalite´ visuelle, qui repre´sente une grande partie
de la perception en environnements virtuels, alors que les deux autres modalite´s
comple´mentaires, n’ont pas toujours e´te´ utilise´es, sauf par quelques syste`mes.
Cela pourrait s’expliquer par le fait que, dans les environnements immersifs et
semiimmersifs, la visualisation 3D immersive apporte une notion de relief et de
profondeur de la sce`ne qui permet une visualisation plus comple`te et moins ambigue
d’un environnement complexe et dense telle qu’une mole´cule. Ainsi, les biologistes
be´ne´ficient a` la fois d’une vue globale du mode`le 3D (parfois a` e´chelle humaine),
mais aussi d’une visualisation locale ou` l’immersion visuelle est utile dans la
distinction des de´tails du mode`le virtuel.
La modalite´ visuelle peut eˆtre monoscopique ou ste´re´oscopique. Mais la plus grande
diffe´rence re´side dans le mate´riel d’affichage utilise´e (e´cran d’ordinateur ou grand
e´cran a` e´chelle humaine). En revanche, la modalite´ audio est tre`s peu utilise´
(AMMPVis, CoRSAIRe, Intermolecular learning system). La modalite´ haptique
a souvent e´te´ employe´e pour rendre compte des collisions entre les mole´cules
(comme dans GROPEIII, CAMD, HAMStER, Intermolecular learning system et
CoRSAIRe).
En ce qui concerne la classification en terme d’interaction 3D, nous constatons
d’abord que la taˆche de navigation est la moins employe´e dans les syste`mes d’analyse
mole´culaire immersifs e´tudie´s. Ceci rejoint ce que nous avons de´crit pre´ce´demment, a`
savoir que la visualisation immersive apporte un nouveau point de vue sur le mode`le,
a` la fois global et de´taille´. Or, la navigation n’a de sens que pour l’exploration in-
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terne d’une entite´ virtuelle (eg. ville, chromosome, etc.). Ainsi, cette taˆche n’est
plus ne´cessaire car dans le cas des syste`mes immersifs, il n’est plus indispensable
de changer le point de vue de l’utilisateur car il suffit d’animer le mode`le 3D (ie.
nous n’avons pas besoin de nous de´placer dans l’environnement, mais c’est plutoˆt le
mode`le 3D que nous manipulons).
Par ailleurs, la se´lection d’un objet virtuel est le pre´alable a` toute manipulation.
Cette taˆche de l’interaction 3D est donc tre`s utilise´e bien qu’elle soit insignifiante
dans le cas ou` l’objet est unique etou de´ja` se´lectionne´ par de´faut.
Viennent ensuite la manipulation et le controˆle d’application. Cela refle`te bien
l’inte´reˆt d’introduire la Re´alite´ Virtuelle et plus particulie`rement l’interaction 3D
comme un moyen supple´mentaire pour l’aide a` l’analyse mole´culaire. En effet, les
techniques d’interaction 3D apportent de la dynamique au mode`le 3D. Graˆce a` une
manipulation plus naturelle des mole´cules, il est possible de modifier la structure
mode´lise´e ou de la de´placer. Il est e´galement possible de controˆler le point de vue
du mode`le 3D plus naturellement. Le passage d’un mode a` un autre se fait a` travers
le controˆle d’application, pour la plupart graˆce a` un menu 3D comme pour VRMol
ou RealMol (section 1.4.3).
1.6 Apports des techniques de Re´alite´ Virtuelle
pour l’aide a` l’analyse en Biologie Mole´culaire
Par le biais des syste`mes d’analyse mole´culaire que nous avons e´tudie´s, nous
avons pu identifier un certain nombre d’inte´reˆts de l’utilisation de la Re´alite´ Vir-
tuelle en Biologie Mole´culaire. Elle permet des expe´rimentations et des simulations
en grandeur nature et dans un environnent proche de la re´alite´. C’est un support
de simulation qui permet une observation et une exploration aise´e de n’importe
quel type de donne´es graˆce a` une immersion et une navigation naturelle dans un
monde virtuel. Nous disposons pour cela de nombreuses fonctions de manipulation
intuitive et re´aliste. Ces environnements peuvent eˆtre modifie´s aise´ment a` l’aide de
nombreux logiciels de mode´lisation et meˆme de fac¸on dynamique en temps re´el.
Ainsi, en plus d’une interaction intuitive, l’utilisateur be´ne´ficiera d’une visualisation
ste´re´oscopique immersive pour une perception visuelle de qualite´, lui permettant de
ge´rer tous les objets de la sce`ne a` la fois d’une manie`re globale mais aussi localement
s’il s’agit de zones d’inte´reˆt particulier, graˆce a` une notion de relief et de profondeur.
Le rendu visuel est d’autant plus important que la taille des e´crans utilise´s est grande.
Son deuxie`me inte´reˆt est d’eˆtre un support de communication et de collaboration.
Une plate-forme de Re´alite´ Virtuelle (souvent a` e´chelle humaine) permet de re´unir
plusieurs acteurs d’un meˆme projet autour d’une repre´sentation compre´hensible par
tous. Il sera donc possible de traiter une multitude de domaines.





































[Brooks et al. , 1990]




[Haase et al. , 1996]
Grand e´cran ste´re´o
RealMol
[Ai & Frohlich, 1998]
Grand e´cran ste´re´o ac-
tif
ADN-Viewer
[He´risson et al. , 2004]
Grand e´cran ste´re´o
MolDRIVE
[Koutek et al. , 2002]
Grand e´cran ste´re´o
AMMP-Vis































selon un score (Vir-
tuose)







































Syste`mes mole´culaires Taˆches de l’interaction 3D
























[Haase et al. , 1996]








[Ai & Frohlich, 1998]
Gant de donne´es Gant de donne´es Menu virtuel
ADN-Viewer


































[Wollacott & Merz, 2007]
PHANToM PHANToM
ILS
[Sato et al. , 2008]
SPIDAR
CoRSAIRe





Tab. 1.4 – Les diffe´rents syste`mes de mode´lisation 3D mole´culaire avec leurs techniques d’interaction 3D et dispositifs associe´s
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importante de donne´es, il est donc inte´ressant de be´ne´ficier de la multimodalite´
ainsi que d’une gestion habile des objets virtuels, afin d’obtenir une repre´sentation
performante et baisser la charge cognitive de l’utilisateur au profit de la taˆche
principale. La multimodalite´ apporte une distribution de l’information perc¸ue selon
diffe´rents types de rendus (audio, visuel ou encore haptique). Cela permet de
re´partir l’effort de perception et d’interpre´tation de l’information et de diminuer
ainsi le travail mental impose´ a` l’utilisateur.
En effet, les environnements virtuels multimodaux re´ussissent mieux que les
technologies sensorielles uniques dans la cre´ation d’une sensation de pre´sence
[Hecht et al. , 2006].
Enfin, elle peut aider a` la prise de de´cision en montrant, par des simulations
proches de la re´alite´, la faisabilite´ d’un projet en mettant en e´vidence les exploita-
tions possibles. Elle facilite aussi l’identification des e´ventuels points sensibles. Dans
le volume 4 du livre ”Le traite´ de la Re´alite´ Virtuelle ”[Fuchs et al. , 2006c], les au-
teurs de´fendent l’ide´e que la Re´alite´ Virtuelle et la Biologie Mole´culaire partagent
des inte´reˆts re´ciproques et doivent profiter d’un enrichissement mutuel. D’une part,
la Re´alite´ Virtuelle doit apporter un plus (ie. de nouvelles approches) dans la per-
ception des phe´nome`nes scientifiques. Re´ciproquement, les besoins des chercheurs
apportent de nouvelles proble´matiques a` la Re´alite´ Virtuelle pour de´velopper ainsi
des applications scientifiques.
1.7 Bilan
Ce travail constitue un aperc¸u des recherches mene´es autour des syste`mes
d’analyse 3D mole´culaire. Dans un premier temps, nous avons donne´ quelques
bre`ves de´finitions dont celles de la Biologie Mole´culaire, de la Re´alite´ Virtuelle et
de l’interaction 3D. Ensuite nous avons expose´ les proble´matiques de la Biologie
Mole´culaire au niveau de l’exploration des structures mole´culaires ainsi que les
besoins qui en ont de´coule´. Ces derniers concernent particulie`rement l’exploration
3D des mode`les mole´culaires et l’interaction homme-mole´cules.
Apre`s la description des diffe´rentes approches de la mode´lisation 3D mole´culaire
et un survol des principales techniques de mode´lisation 3D du chromosome, nous
avons propose´ une revue des syste`mes d’analyse mole´culaire existants. Nous les avons
classe´ en deux cate´gories : les syste`mes non immersifs et les syste`mes immersifs. Nous
nous sommes aperc¸us que les applications existantes dans ce domaine tendaient a` se
concentrer sur la visualisation. L’utilisation de la souris et du clavier reste dominante
mais certaines applications commencent a` inte´grer des interactions plus naturelles
et intuitives par l’utilisation des dispositifs d’interaction 3D tels que les gants de
donne´es, le joystick, la souris 3D, le bras haptique, etc. (par exemple, pour saisir
une mole´cule avec la main, la de´placer, ou encore se de´placer dans le monde virtuel).
D’autre part, les techniques d’interaction 3D ont suscite´ un grand inte´reˆt
pour faciliter la manipulation et la navigation dans la sce`ne virtuelle et pour
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guider l’ope´rateur vers une meilleure solution. Ainsi, nous avons e´galement propose´
une classification des syste`mes d’analyse mole´culaire, mais cette fois uniquement
immersifs, et cela en terme de taˆches d’interaction 3D et des diffe´rentes modalite´s
employe´es. Ce qui nous a amene´ a` deux conclusions principales, la premie`re est que
toutes les taˆches d’interaction 3D sont employe´es, bien qu’il y ait une utilisation
moindre pour la navigation qui n’a plus autant d’importance pour ces applications
graˆce a` la visualisation 3D immersive. La deuxie`me conclusion est que la multimo-
dalite´ peut eˆtre exploite´e pour faciliter l’Interaction Homme-Mole´cule
graˆce aux informations issues des diffe´rents canaux sensori-moteurs.
Toutefois, nous avons note´ que la majorite´ des syste`mes d’analyse mole´culaire
dissocient la part de la mode´lisation 3D des mole´cules de la part de l’interaction
Homme-Mole´cules, sauf pour le projet CoRSAIRE [Fe´rey et al. , 2009a] dans
lequel les chercheurs ont essaye´ de combiner une approche de mode´lisation 3D
automatique (issue de donne´es) a` une approche manuelle (issue de constructions)
en faisant intervenir l’expert dans la boucle d’amarrage des prote´ines. Nous pensons
donc qu’il est inte´ressant de s’inspirer de ce travail afin de de´velopper un syste`me
d’assistance a` l’analyse mole´culaire. Par conse´quent, nous proposons une
approche hybride et multimodale pour la mode´lisation 3D mole´culaire, combinant
une mode´lisation 3D automatique a` une mode´lisation 3D manuelle (ie. approche de
mode´lisation issue de donne´es interpre´te´es).
Dans un cas ide´al, le scientifique pourrait, au moment des expe´rimentations
biologiques (eg. observation microscopique de structures mole´culaires), exploi-
ter imme´diatement ses re´sultats pour une mode´lisation 3D nume´rique et
semi-automatique. L’approche semi-automatique pre´conise´e repose sur phase de
mode´lisation issue des donne´es expe´rimentales extrapole´es (ie. approche automa-
tique), et sur une phase base´e sur des donne´es interpre´te´es par le scientifique (ie.
approche manuelle). L’intervention du scientifique devrait se faire d’une manie`re
naturelle et intuitive a` travers les dispositifs de Re´alite´ Virtuelle et les techniques
d’Interaction 3D.
Chapitre 2
E´tude de l’interaction 3D sous
contraintes
Re´sume´
Cette the`se traite en partie de la Re´alite´ Virtuelle et plus particulie`rement de
l’interaction 3D dans les environnements complexes. Il est donc ne´cessaire de faire
un rapide tour d’horizon afin d’identifier le concept d’interaction 3D et les me´thodes
qui lui sont associe´es. D’autre part, nous introduisons un nouveau concept : l’inter-
action 3D sous contraintes. Par la suite, nous passons en revue quelques techniques
d’interaction 3D base´es sur ce concept. Quelques domaines d’application de l’inter-
action 3D sont pre´sente´s. Ce qui nous a amene´ a` de´finir le concept de contraintes
et a` en proposer une classification. Un bilan conclura ce chapitre en exposant les
proble`mes issus de l’interaction 3D pour les environnements complexes.
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2.1 Introduction
Les expe´rimentations in silico de´signent chez les biologistes les simulations
calcule´s automatiquement par ordinateurs, mais qui ne prennent pas en compte
l’intervention d’un ope´rateur. Ceci est le cas pour la plupart des syste`mes
de mode´lisation 3D en Biologie Mole´culaire. Cependant, contrairement aux
expe´rimentations in silico, l’analyse in virtuo prend en conside´ration cette dimen-
sion en inte´grant l’humain dans la boucle de mode´lisation et cela dans un cadre de
Re´alite´ Virtuelle.
Apre`s la mode´lisation 3D et la visualisation, l’interaction 3D est la dernie`re e´tape
d’un syste`me d’analyse in virtuo. Pendant cette phase, l’ope´rateur peut apporter
ses connaissances a` l’expe´rimentation en cours afin de l’enrichir.
Cependant le monde mode´lise´ est complexe e´tant donne´ qu’il est gouverne´ par une
ensemble de lois bio-physiques. La cre´dibilite´ du mode`le ne s’arreˆte plus au niveau
ge´ome´trique de la repre´sentation mais elle s’e´tend jusqu’au niveau comportemental
du mode`le. Cela comprend e´galement le type d’interaction possible avec le mode`le.
En ge´ne´ral, tous les domaines d’application complexes aux quels est impose´ un
certain re´alisme (eg. la conception assiste´ par ordinateur) sont soumis a` diffe´rentes
contraintes issues des environnements mode´lise´s. Comme pour la Biologie, ces
contraintes doivent eˆtre respecte´es tant au niveau de la mode´lisation qu’au niveau
de l’interaction. Or, les techniques d’interaction 3D actuelles sont souvent ge´ne´rales
et ne prennent pas en conside´ration les particularite´s de certaines applications. Par
conse´quent, il est indispensable de trouver un moyen permettant a` l’ope´rateur d’agir
avec le mode`le sans de´passer les limites impose´es par le domaine d’application. Il est
donc inte´ressant d’e´tendre les aptitudes des techniques d’interaction 3D classiques
vers le respect des contraintes environnementales. Dans ce cas on parle d’interaction
3D sous contraintes.
Dans ce qui suit nous pre´sentons un rapide tour d’horizon de l’interaction 3D,
de ses taˆches et de ses principales techniques. Nous introduisons ensuite le nouveau
concept d’interaction 3D sous contraintes. Ce qui nous ame`ne finalement a` de´finir
le principe de ”contrainte”.
2.2 Re´alite´ Virtuelle
Outre son application a` la biologie mole´culaire, la Re´alite´ Virtuelle adopte
d’autres aspects dans les diffe´rents domaines d’application qu’elle couvre. Il est donc
impensable d’avoir une unique de´finition a` la Re´alite´ Virtuelle. Ainsi, a` de´faut de
proposer une de´finition ge´ne´rale qui mettrait toute la communaute´ d’accord, les cher-
cheurs se sont penche´s sur l’identification des principales composantes de la Re´alite´
Virtuelle.
Zeltzer [Zeltzer, 1992] a de´fini trois composantes de base pour la Re´alite´ Virtuelle :
l’autonomie, la pre´sence et l’interaction. Ces composantes sont en parfaite corres-
pondance avec les objectifs de la plupart des travaux dans ce domaine.
Quant a` Burdea et Coiffet [Burdea & Coiffet, 1993][Burdea & Coiffet, 2003], ils ont
introduit trois nouvelles composantes de base pour la Re´alite´ Virtuelle (illustre´es
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dans la figure 2.1 ) : l’immersion, l’interaction et l’imagination. Dans cette de´finition,
la Re´alite´ Virtuelle s’apparente a` une interface multisensorielle. L’utilisateur inter-
agit dans un environnement virtuel qui doit eˆtre repre´sente´ de manie`re re´aliste pour
donner une sensation d’immersion chez l’utilisateur. Cet environnement doit re´agir
en temps re´el aux actions de l’utilisateur.
De son cote´, Tisseau [Tisseau, 2001] de´finit la Re´alite´ Virtuelle comme ”un univers
Fig. 2.1 – Composantes de la Re´alite´ Virtuelle par Burdea [Burdea & Coiffet, 1993]
de mode`les au sein duquel tout se passe comme si les mode`les e´taient re´els parce
qu’ils proposent simultane´ment la triple me´diation des sens, de l’action et de l’es-
prit”(figure 2.2). Il de´fend e´galement le principe que toute application de Re´alite´
Virtuelle est caracte´rise´e par deux crite`res de base : la pre´sence et l’autonomie.
De plus, il caracte´rise la pre´sence par les crite`res d’immersion et d’interaction. Par
conse´quent, toute application en Re´alite´ Virtuelle sera spe´cifie´e par trois compo-











 - La médiation des sens autorise 
la perception du modèle par 
l!observation de son activité. 
 - La médiation de l!action permet 
de mener des expérimentations 
sur le modèle, et ainsi de tester sa 
réactivité. 
 - La médiation de l!esprit façonne 
une représentation mentale du 
modèle qui définit sa proactivité. 
Fig. 2.2 – Les trois me´diations du mode`le de la Re´alite´ Virtuelle propose´ par Tisseau
[Tisseau, 2001]
Parmi toutes ces de´finitions, la composante ”interaction” est omnipre´sente. Il
s’agit d’une composante essentielle pour permettre la communication entre l’utili-
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sateur et l’application de Re´alite´ Virtuelle via le dispositif mate´riel. C’est donc a`
l’interaction 3D que nous allons nous inte´resser dans la section suivante.
2.3 Interaction 3D
Dans un environnement de Re´alite´ Virtuelle, les utilisateurs ont besoin d’interagir
avec les objets qui composent le monde virtuel. De ce fait, l’interaction 3D peut eˆtre
de´finie par le couple action/re´action de l’utilisateur sur l’environnement virtuel et
re´ciproquement. Ainsi, elle permet a` l’utilisateur d’eˆtre un acteur capable d’interagir
avec les entite´s de l’environnement virtuel et d’en percevoir la re´ponse sensorielle.
Dans le cas de nos recherches, nous nous inte´ressons particulie`rement a` l’interaction
3D sous contraintes. Par conse´quent, nous pre´sentons brie`vement l’interaction 3D
ainsi que ses principales techniques. Un e´tat de l’art plus complet est propose´ dans
[Ouramdane, 2008].
2.3.1 De´finitions
Sternberger [Sternberger, 2006] de´finit l’interaction 3D comme le lien entre les
pe´riphe´riques d’interaction, qui fournissent des donne´es de position ou d’orientation,
et les logiciels qui traitent ces donne´es en les enrichissant par un comportement par-
ticulier.
Fuchs situe l’interaction 3D plus au niveau comportemental [Fuchs et al. , 2006a]
que technique, en prenant en compte les actions d’un utilisateur sur un monde vir-
tuel moins que son intention ou son comportement.
Pour notre part, l’interaction 3D n’est pas comple`tement inde´pendante de l’ap-
plication qui l’emploie, surtout lorsqu’il s’agit d’un environnement complexe (eg.
domaines biologiques). Ainsi, nous pouvons de´finir l’interaction 3D comme l’explo-
ration de dispositifs mate´riels et de techniques logicielles adapte´es en vue d’une
utilisation efficace d’une application donne´e.
Dans ce qui suit, nous pre´sentons les principales taˆches d’interaction 3D ainsi que
diffe´rentes techniques associe´es a` chaque taˆche.
2.3.2 Les principales taˆches de l’interaction 3D
Les techniques d’interaction peuvent eˆtre conside´re´es comme la manie`re d’uti-
liser un pe´riphe´rique pour accomplir une taˆche sur un ordinateur [Foley et al. , 1995].
Une technique d’interaction est e´galement de´finie comme la me´thode qui permet
d’effectuer une taˆche dans un environnement virtuel [Bowman, 1999].
Plusieurs techniques d’interaction 3D existent, cependant, elles sont communes a`
diffe´rentes applications. Par conse´quent, de nombreuses recherches se sont penche´es
sur la classification des techniques d’interaction existantes pour en de´gager une
taxonomie ge´ne´rale.
Une premie`re classification, propose´e par Mine [Mine, 1995], se base sur quatre
formes fondamentales d’interaction dans un environnement virtuel a` savoir : la na-
vigation, la se´lection, la manipulation et la mise a` l’e´chelle. Il de´finit e´galement une
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cinquie`me forme de´rivant des quatre pre´ce´dentes : l’interaction par widgets et me-
nus virtuels. Plus tard, Hand [Hand, 1997] instaure une nouvelle classification qui
sera revue et e´tendue par la suite par Bowman [Bowman, 1999] pour constituer la
taxonomie la plus employe´e par la communaute´. Selon Bowman, il existe trois types
d’actions naturelles de´finies : la navigation, la se´lection et la manipulation des ob-
jets. Le quatrie`me type de taˆche, plus spe´cifique a` l’informatique, est le controˆle
d’applications.
Navigation
La navigation dans la sce`ne virtuelle peut eˆtre traite´e de diffe´rentes fac¸ons sui-
vant les besoins de l’application. L’objectif est de laisser l’utilisateur se placer a` un
endroit donne´ afin qu’il puisse examiner la sce`ne suivant l’angle qui lui convient. Un
classement des diffe´rentes techniques de navigation [Bowman et al. , 2005] est pro-
pose´ en fonction des trois taˆches de base du de´placement : le choix de la direction ou
la cible, le choix de la vitesse/acce´le´ration du mouvement et le choix des conditions
d’entre´e (figure 2.3).
La navigation est une taˆche commune dans les environnements virtuels et
Choix de la direction/cible
Choix de la vitesse/
accélération
Conditions d'entrée
Direction du regard (Gaze-directed)
Direction de la main (Pointing)
Sélection discrète 
Vitesse/accélération constante
Mouvement constant/ pas d'entrée
Pointing 2D









Discret (1 de N)
Série continue
Fig. 2.3 – Classification des techniques de navigation (adapte´e de
[Bowman et al. , 2005])
elle est compose´e de deux sous-taˆches [Fuchs et al. , 2006b], d’abords le Tra-
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vel (de´placement) qui repre´sente la partie mobile de la navigation, et c’est le
de´placement physique d’un endroit a` l’autre (de´placement du point de vue). La
deuxie`me taˆche est le Wayfinding qui est la composante cognitive (prise de de´cision)
de la navigation.
Plusieurs techniques de navigation existent. Par exemple, la direction du regard
(Gaze-directed steering) [Mine, 1995], [Ouramdane, 2008], repre´sente´e figure 2.4,
consiste a` de´placer le point de vue dans la direction du regard, elle-meˆme de´termine´e
par les mouvements de la teˆte graˆce au tracking de la teˆte. C’est une technique cogni-
tivement simple et tre`s utilise´e mais elle pre´sente un inconve´nient majeur puisqu’elle
ne permet pas a` l’utilisateur de voir sur les coˆte´s en se de´plac¸ant [Ouramdane, 2008].














Fig. 2.4 – Les techniques de direction du regard [Mine, 1995]
l’utilisateur spe´cifie constamment la direction du mouvement en utilisant sa main.
Dans cette technique la main de l’utilisateur est traque´e. Elle permet de se de´placer
et de regarder dans diffe´rentes directions.
Une autre technique consiste a` se de´placer en utilisant une carte (Map-based travel)
[Bowman et al. , 1998a]. Dans ce cas, l’utilisateur est repre´sente´ par une icoˆne dans
une carte 2D. Le de´placement de l’icoˆne par un stylet jusqu’au nouvel endroit de la
carte implique le de´placement de l’utilisateur. Quand l’icoˆne est relaˆche´e, le syste`me
anime lentement le de´placement de l’utilisateur de l’endroit actuel au nouvel endroit
indique´ par l’icoˆne. Le de´placement en utilisant les gestes de la main (Grabbing the
air) [Mine, 1995], consiste a` utiliser les gestes de la main pour de´terminer la direc-
tion du mouvement. Cette technique est base´e sur la me´taphore du ”tirer sur une
corde” et souvent re´alise´e en utilisant des gants de donne´es de pincement (Pinch
Gloves).
Se´lection
La se´lection est le moyen qui permet a` l’utilisateur de de´signer un objet du
monde, car s’il doit eˆtre en mesure d’agir sur ce qui l’entoure, il doit disposer
d’un moyen lui permettant d’exprimer ce sur quoi il veut agir. Cette action est
souvent suivie d’une action de manipulation (de´crite dans la section suivante), a`
travers laquelle il va effectivement modifier l’environnement. Afin de de´signer un ou
plusieurs objets dans la sce`ne, on peut avoir recours a` diverses techniques, selon que
les objets composant la sce`ne soient grands, petits, lointains, proches, nombreux,
etc.
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Par ailleurs, toutes les techniques de se´lection et de manipulation com-
portent les meˆmes composants de base qui assurent des objectifs similaires
[Bowman et al. , 2001]. Par exemple, pour une taˆche de se´lection, la technique
d’interaction utilise´e doit mettre a` la disposition de l’utilisateur les moyens pour
de´signer un objet a` se´lectionner et confirmer la se´lection ; et fournir un retour
virtuel, haptique ou sonore pendant l’exe´cution de la taˆche de se´lection (figure 2.5).
La technique de la main virtuelle simple (Simple virtual hand)
[Bowman et al. , 2005], repre´sente´e par la figure 2.6, s’inspire directement du
sche`me de la se´lection des objets par l’Homme dans le monde re´el. Dans cette tech-
nique, l’utilisateur touche l’objet virtuel avec sa main re´elle pour le de´signer, puis
valide la se´lection, soit en fermant le poignet, soit en restant en contact avec l’objet
un certain temps. C’est une technique tre`s simple, naturelle et intuitive. Egalement
base´e sur la me´taphore de la main virtuelle, la technique Go-Go (arm-extension)
[Poupyrev et al. , 1996] offre de toucher les objets pour les se´lectionner (figure 2.6).
La position de la main virtuelle est calcule´e par une fonction non-line´aire, de sorte























• 1 à 1
• Position -> position
• Vitesse -> position




• Pas de commande 
explicite
Fig. 2.5 – Classification des techniques de se´lection par de´composition en taˆche
(adapte´ de [Bowman et al. , 2005])
Le rayon laser virtuel (ray-casting) [Bolt, 1980][Jacoby et al. , 1994] est une tech-
nique de pointage base´e sur la me´taphore du rayon virtuel, un rayon laser infini part
de la main virtuelle et traverse tout le monde virtuel. Le premier objet en intersection
avec le rayon laser peut eˆtre se´lectionne´ (figure 2.6). La technique occlusion (Sticky
finger/occlusion) [Pierce et al. , 1997], repre´sente´e figure 2.6, fonctionne dans le plan
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(a) (b) (c) (d)
Fig. 2.6 – (a) La technique main virtuelle simple [Bowman et al. , 2005]
(b) La technique ray-casting [Jacoby et al. , 1994] (c) La technique occlusion
[Pierce et al. , 1997] (d) La technique Go-Go (extrait de [Bowman & Hodges, 1997])
image 2D, en couvrant l’objet de´sire´ avec l’objet se´lectionneur (eg. doigt). L’objet
le plus proche du rayon visuel e´manant du doigt peut eˆtre se´lectionne´.
Manipulation
L’acte de manipulation va en ge´ne´ral de paire avec l’acte de se´lection. Nous
allons voir qu’il existe diffe´rents types de manipulations, et diffe´rentes manie`res
d’effectuer ces manipulations, qui sont souvent tre`s lie´es a` la technique de se´lection
employe´e.
Une classification par me´taphore des techniques de manipulation
[Poupyrev et al. , 1998] les divise en deux grandes familles en fonction de la
position et de la distance entre les utilisateurs et les objets virtuels (figure 2.7) :
les techniques exocentriques pour lesquelles le monde virtuel est controˆle´ depuis
l’exte´rieur et les techniques e´gocentriques pour lesquelles l’utilisateur agit directe-
ment depuis l’inte´rieur de l’environnement virtuel.
En y regardant de plus pre`s, on s’aperc¸oit que ces manipulations peuvent, la plupart
du temps, se ramener a` une composition de manipulations simples, e´ventuellement
contraintes. Par manipulation simple, nous entendons ici les manipulations de base
consistant a` de´placer un objet : translation et/ou rotation. Ces actions peuvent
e´ventuellement eˆtre contraintes, de manie`re plus ou moins sophistique´es (bouger
le long d’une droite, d’un plan, d’une courbe, tourner selon un axe uniquement,
etc.) La technique de la main virtuelle simple (pre´ce´demment cite´e) applique´e a`
la manipulation ne´cessite des modifications dans le graphe de sce`ne 1 en atta-
chant l’objet se´lectionne´ a` la main virtuelle. Dans un premier temps, on attache
l’objet a` la main pour le manipuler (l’objet he´rite du mouvement de la main).
Dans un second temps on re-attache l’objet au monde apre`s la manipulation. La
technique HOMER (Hand-centered Object Manipulation Extending Ray-casting)
[Bowman & Hodges, 1997][Bowman et al. , 2001], repre´sente´e par la figure 2.8, est
une technique hybride, elle combine la technique ray-casting pour la se´lection et
la technique Main Virtuelle Simple pour la manipulation. Apre`s la se´lection d’un
1Un graphe de sce`ne est une structure de donne´es utilise´e commune´ment par les outils de
mode´lisation 3D afin de structurer de manie`re logique la repre´sentation spatiale d’une sce`ne gra-
phique
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Fig. 2.7 – Classification des techniques de manipulation par me´taphore (extrait de
[Poupyrev et al. , 1998])
objet a` l’aide du ray-casting, la main virtuelle se de´place automatiquement jusqu’a`
l’objet qui sera attache´ a` cette dernie`re. Une fois que la manipulation est termine´e,
la main virtuelle reprend sa position initiale et l’objet manipule´ garde sa position
finale. Le changement d’e´chelle (Scaled-world grab) [Mine et al. , 1997], repre´sente´e
Fig. 2.8 – La technique HOMER (adapte´e de [Bowman & Hodges, 1997])
par la figure 2.9, est e´galement une technique hybride. Elle est souvent associe´e
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a` la technique de se´lection par occlusion. Lorsqu’un objet virtuel est se´lectionne´
dans le plan image, la repre´sentation de l’utilisateur dans l’environnement virtuel
est agrandie ou l’objet virtuel est re´duit afin que la main virtuelle touche vraiment
l’objet occulte´.
Fig. 2.9 – La technique de changement d’e´chelle [Mine et al. , 1997]
Une autre technique consiste a` utiliser une repre´sentation miniature de la sce`ne
virtuelle pour permettre a` l’utilisateur d’agir indirectement sur les objets du monde
virtuel (figure 2.10), c’est la technique monde en miniature (World-In-Miniature ou
WIM) [Stoakley et al. , 1995]. La manipulation est assure´e par la technique main
virtuelle simple. L’utilisateur tient dans sa main non dominante une maquette de la
sce`ne et manipule les objets avec sa main dominante.
Fig. 2.10 – La technique WIM est repre´sente´e sur l’arrie`re plan d’un environnement
virtuel [Stoakley et al. , 1995]
Controˆle d’application
Le controˆle d’application, e´galement appele´ la taˆche de commande, est une taˆche
(ou action) qui permet d’exe´cuter une commande dans le but de changer l’e´tat du
syste`me ou le mode d’interaction. Il s’agit ge´ne´ralement de l’envoi d’ordres (explicites
ou implicites) au syste`me (eg. utilisation des interfaces de ligne de commandes et
des menus). Par ailleurs, une technique de controˆle d’application est souvent lie´e
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aux trois autres taˆches (eg. un ordre dans un menu implique la se´lection). Toutefois,
la se´paration de la taˆche controˆle d’application des trois autres est utile puisqu’il
existe d’autres techniques de controˆle spe´cifiques a` certaines applications.
Des techniques ont e´te´ de´veloppe´es (voir la figure 2.11) pour le controˆle d’applications
3D car le syste`me de commande en 3D diffe`re de beaucoup du syste`me de commande
2D. De plus, l’utilisateur doit conside´rer beaucoup de degre´s de liberte´ pour la
se´lection.









Reconnaissance de la parole
Reconnaissance des gestes, postures
Outils physique
Outils virtuels
Fig. 2.11 – Classification des techniques de controˆle d’application
troisie`me dimension supple´mentaire pose de nouvelles difficulte´s sur la repre´sentation
d’interfaces homme machine. Une classification des diffe´rentes techniques de controˆle
d’application est propose´ [Bowman et al. , 2005] (figure 2.11).
Le premier type de controˆle d’application possible est le menu graphique. Pour ce
type de taˆche, il existe la technique dumenu 3D oriente´ par la main par exemple
via un menu a` un degre´ de liberte´. Il s’agit d’objets circulaires (qui peuvent eˆtre
sous plusieurs formes : anneau, spirale, cadrant solaire, etc.) contenant des e´le´ments
a` se´lectionner (figure 2.12). Apre`s initialisation l’utilisateur tourne sa main autour
d’un seul axe jusqu’a` ce que l’e´le´ment de´sire´ tombe dans une zone de se´lection.
L’efficacite´ de cette technique de´pend du mouvement de la main et du poignet de
l’utilisateur. Ainsi, l’axe de rotation principal doit eˆtre bien choisi.
D’autre part, il existe les menus graphiques tels que les menus 3D oriente´s par
la main de l’utilisateur. Un exemple de ces menus graphiques est le widget (figure
2.12). Un widget est un e´le´ment graphique d’interface (eg. bouton, combo box, barre
de menu, etc.). Pour se´lectionner une action dans le menu, l’utilisateur manipule
virtuellement une autre objet attache´ a` sa main.
Les menus 2D transforme´s sont un autre exemple de menus graphiques (figure 2.12).
Ils ont le meˆme fonctionnement que dans les bureaux 2D avec plus de degre´s de
liberte´ pour se´lectionner un e´le´ment du menu.
Par ailleurs, les widgets 3D (figure 2.13) sont utilise´s dans les environnements virtuels
pour changer les fonctionnalite´s du syste`me de commande dans l’environnement
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(a) (b) (c)
Fig. 2.12 – Exemples de menus (a) 3D a` un degre´ de liberte´ [Liang & Green, 1994],
(b) 3D oriente´s par la main via widget
ou sur l’objet se´lectionne´. Le choix d’un bon emplacement des widgets 3D dans
l’espace est tre`s important. Les widgets 3D diffe´rent des deux autres techniques
pre´ce´demment de´crites, car on les utilise ge´ne´ralement pre`s des objets que l’on de´sire
manipuler. On forme ainsi un menu extreˆmement sensible au contexte.
Fig. 2.13 – Exemple d’utilisation de widgets 3D pour la commande d’un bras robo-
tise´ ( c©2002 Advanced Virtual Prototyping Group N.Murray, UK)
Le second type de controˆle d’application est la commande vocale. Ce type
de commande est utilise´e pour initialiser, se´lectionner, commander etc. Elle est
e´galement employe´e pour activer ou de´sactiver la prise en compte de la commande
vocale. L’usage de la commande vocale comme syste`me de commande est tre`s utile
dans certains domaines lorsque les mains sont de´ja` occupe´es pour autre chose.
Toutefois, ce type de commande ne peut pas eˆtre utilise´ dans chaque environ-
nement. De plus, le moteur de reconnaissance vocale a souvent un vocabulaire
limite´. L’utilisateur doit d’abord apprendre les commandes vocales avant de les
utiliser bien qu’il soit difficile de se rappeler de toutes les commandes au moment
de l’utilisation. Par ailleurs, il n’y a souvent pas de repre´sentation visuelle couple´e
avec la commande vocale pour visualiser la liste des commandes existantes.
Le troisie`me type de controˆle d’application est l’interaction gestuelle (eg. le
langage des signes ). Elle utilise directement la main comme outil d’interaction.
Comme dans la commande vocale, le geste peut eˆtre e´galement utilise´ pour
initialiser, se´lectionner, commander etc. Il s’agit d’une interaction tre`s inte´ressante,
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bien que les gants de donne´es peuvent eˆtre inconfortables et que la calibration n’est
pas toujours tre`s pre´cise. Cependant, l’utilisateur doit connaˆıtre tous les gestes
pour pouvoir commander. Cela devient d’autant plus difficile que les applications
complexes ne´cessitent beaucoup de gestes. Cela est particulie`rement difficile pour
les utilisateurs non expe´rimente´s. De plus il n’est souvent pas possible d’utiliser
un menu graphique en utilisant une interaction gestuelle. Ainsi, pour faciliter
l’interaction gestuelle, certains retours d’informations sont ne´cessaires (eg. un
retour visuel lorsqu’une commande est exe´cute´e).
Les outils, physiques ou virtuels, sont un autre type de controˆle d’application.
Les outils physiques sont des supports re´els duplique´s dans l’environnement virtuel.
Ils permettent de re´aliser une ou plusieurs fonctions en inte´grant la commande dans
le dispositif. Cette technique est une augmentation tactile qui permet a` l’utilisateur
de se´lectionner une taˆche dans le menu graˆce a` une forme re´el (interfaces tangibles)
qu’il peut tenir dans les mains, par exemple. Dans ce type de technique, le menu de
commande peut eˆtre directement raccorde´ au dispositif d’entre´e. Les outils virtuels,
quant a` eux, se basent sur l’usage de signaux proprioceptifs 2 pour placer le syste`me
de controˆle d’application autour du corps. Cela permet une approche rapide du
syste`me de commande. Les outils virtuels (figure 2.14) peuvent eˆtre ordonne´s sous
forme de menu ou comme dans le monde re´el sous forme d’une boˆıte a` outils. Ce-
pendant, l’utilisation d’une caisse a` outils de´tourne l’attention de la taˆche en cours.
Fig. 2.14 – Exemple d’outil virtuel pour le controˆle d’application
[Allison et al. , 1997]
2.4 Interaction 3D sous contraintes
Pour notre part, nous pensons que les techniques d’interaction 3D existantes
traitent majoritairement de l’interaction d’un point de vue ge´ne´ral et ne peuvent
pas re´pondre aux contraintes de certaines applications telles que l’exploration de
donne´es scientifiques.
2Des signaux indiquants une sensibilite´ aux postures et aux mouvements
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Prenons comme exemple l’analyse in virtuo de l’ADN, il s’agit d’un domaine
qui manque d’interaction 3D de´die´es. Pour eˆtre cre´dible, l’analyse in virtuo des
mole´cules exige le respect d’un minimum de contraintes. Cette application permet
la mode´lisation 3D, la visualisation et l’interaction 3D d’une mole´cule. Elle permet
aux utilisateurs de mode´liser et d’interagir avec une mole´cule donne´e dans le but de
visualiser la structure spatiale de certains mode`les biologiques ou encore de ve´rifier
des hypothe`ses. Cela implique des interventions en milieu complexe, celui du vi-
vant. Les taˆches associe´es a` l’analyse in virtuo des mole´cules sont souvent des taˆches
complexes et doivent respecter un certain nombre de contraintes :
– Des se´lections et des manipulations tre`s pre´cises
– Des manipulations respectant les contraintes physico-chimiques et des mode`les
biologiques
– Une faible charge cognitive pendant l’interaction.
De manie`re ge´ne´rale, les contraintes re`gnent sur la plupart des domaines d’appli-
cation de la Re´alite´ Virtuelle (particulie`rement pour les applications qui mode´lisent
le re´el). Toutefois, on ne s’en rend compte que lorsqu’on de´cide de les exprimer dans
l’application et de les prendre en conside´ration (eg. pour plus de re´alisme). Dans ce
qui suit, nous avons choisi d’observer quelques domaines d’application de la Re´alite´
Virtuelle ou` l’interaction 3D sous contraintes prend tout son sens.
2.4.1 Quelques domaines d’applications
La Re´alite´ Virtuelle peut potentiellement eˆtre utile dans diffe´rents domaines
d’application. La Re´alite´ Virtuelle a tout d’abord e´te´ principalement lie´e a` la simu-
lation, mais de nouvelles perspectives lui ont permis de se de´velopper, notamment
graˆce a` la recherche et a` l’industrie. Ainsi, la Re´alite´ Virtuelle a e´galement couvert
les domaines de la visualisation de donne´es mais e´galement le domaine de la
communication.
Pour les besoins de notre recherche, nous nous sommes inte´re´sse´s a` la Re´alite´
Virtuelle dans les domaines particulie`rement contraignants, tant au niveau de la
mode´lisation qu’au niveau de l’interaction 3D.
Dans ce qui suit nous citerons, d’une manie`re non exhaustive, quelques domaines
d’applications de la Re´alite´ Virtuelle qui doivent respecter les limites impose´es par
les contraintes environnementales.
La te´le´ope´ration via les interfaces de Re´alite´ Virtuelle
Le Te´le´travail de´signe les principes et les techniques qui permettent a` l’ope´rateur
humain d’accomplir une taˆche a` distance a` l’aide d’un syste`me d’intervention (ie.
dispositif esclave), re´gi a` partir d’une station de controˆle (ie. dispositif maˆıtre), par
l’interme´diaire d’un canal de te´le´communication. Le principe du te´le´travail a vu le
jour graˆce au besoin d’e´tendre l’acce`s de l’homme a` des milieux qui lui sont inac-
cessibles ou encore hostiles. Cette ambition de se trouver la` ou` on ne se trouve pas
de´fini le principe de te´le´pre´sence.
L’assistance a` la te´le´ope´ration via des plateformes de Re´alite´ Virtuelle et augmente´e
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doit respecter une contrainte de taille qui est l’exactitude du mode`le de l’environne-
ment distant (eg. impliquant un robot et des objets a` se´lectionner et a` manipuler).
De plus, les taˆches de te´le´ope´ration sont souvent des taˆches complexes et doivent
respecter un certain nombres de contraintes qui sont : des saisies tre`s pre´cises des
objets, des se´lections, des manipulations se´curise´es et une faible charge cognitive
pendant l’exe´cution de la taˆche.
Fig. 2.15 – Projet ARITI : manipulation d’un robot distant a` travers une interface
de Re´alite´ Virtuelle
Le projet ARITI (Augmented Reality Interfaces for Teleoperation via the
Internet) [Otmane, 2000][Otmane et al. , 2000b] a pour objectif scientifique l’e´tude
et la mise en œuvre de nouvelles me´thodes d’assistance au travail et au te´le´travail
collaboratif. ARITI constitue un syste`me expe´rimental permettant a` un ope´rateur
humain de superviser et de commander un robot distant (sur le site esclave) via
Internet ou encore via une interface multisensorielle et multimodale utilisant la
Re´alite´ Virtuelle et Augmente´e (2.15).
Le syste`me a e´te´ re´alise´ en prenant en compte des contraintes lie´es aux domaines
de la Te´le´-robotique (instabilite´ des syste`mes en pre´sence de de´lai) et de la
Te´le´communication (transmission de donne´es informatiques). ARITI exploite
les interfaces 3D afin d’offrir une interaction naturelle avec le syste`me, ainsi
qu’une liberte´ d’action et de mouvement.
Le te´le´travail, et particulie`rement la te´le´ope´ration, impose de multiples exigences.
Une revue plus comple`te des diffe´rents domaines de la te´le´ope´ration assiste´ par la
Re´alite´ Virtuelle est propose´ dans [Otmane & Mallem, 2007]. Cette revue met en
e´vidence plusieurs contraintes lie´e aux domaines d’application de la te´le´ope´ration,
les plus re´curantes sont : la se´curite´, la pre´cision, le risque d’erreur, le temps de
transmission, etc.
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Travail collaboratif
Le travail collaboratif est un nouveau mode`le de travail dans lequel se joignent
plusieurs personnes au moyen de nouveaux outils de communication (eg. Internet)
en vue de re´aliser un objectif en commun [Ouramdane, 2008].
En ce qui concerne les environnements de Re´alite´ Virtuelle ou de re´alite´ augmente´e,
le travail collaboratif re´unit deux ou plusieurs utilisateurs, co-localise´s ou distants,
autour d’un meˆme environnement de travail virtuel et/ou re´el dans le but de re´aliser
une œuvre commune.
Les utilisateurs partagent le meˆme espace de travail, appele´ aussi environnement
collaboratif, et agissent sur les entite´s virtuelles et/ou re´elles en utilisant des tech-
niques d’interaction 3D collaboratives [Otmane et al. , 2008]. La complexite´ de ces
environnements collaboratifs est lie´e a` l’interaction d’un groupe d’utilisateurs avec
des entite´s partage´es. En effet, lorsque plusieurs utilisateurs e´voluent dans le meˆme
univers, il y a plusieurs contraintes a` respecter notamment celles lie´es a` la coordi-
nation des actions des diffe´rents utilisateurs et la conscience de pre´sence d’un
utilisateur, d’une part par rapport aux objets de l’environnement et d’autre part par









Fig. 2.16 – Les principales contraintes lie´es aux environnements collaboratifs virtuels
sont la coordination des actions et la notion de conscience de pre´sence d’un utilisateur
(pour les autres utilisateurs et pour le partage des ressources).
Exploration de donne´es scientifiques
Le te´le´travail a contribue´ a` de´ployer l’acce`s de l’homme a` des milieux qui lui
sont inaccessibles tels que les milieux infiniment petits. La te´le´pre´sence, ou encore
la volonte´ de se trouver la` ou` on ne se trouve pas, peut eˆtre e´tendue au concept de
”nano-te´le´pre´sence”, ou encore se situer dans un monde nanoscopique.
Par conse´quent, l’exploration de donne´es scientifiques (abstraites) peut eˆtre
assimile´e au te´le´travail ou` le site esclave serait un monde nanoscopique et le site
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maitre une application de Re´alite´ Virtuelle (figure 2.17). Ainsi, toutes les notions
de contraintes dans le te´le´travail, pre´ce´demment cite´es, peuvent eˆtre reprises dans
les syste`mes d’exploration de donne´es scientifiques et d’analyse interactives en bio-
logie mole´culaire, comme pour l’exemple de la te´le´-micromanipulation [Ammi, 2005].
Opérateur
Site maître (contrôle) Site esclave
Communication
Interface virtuelle Cellule 
MoléculeMolécule
Fig. 2.17 – Repre´sentation de la te´le´pre´sence dans un monde nanoscopique
Cependant, les domaines de recherches scientifiques, encore plus que les domaines
pre´ce´demment cite´s, sont naturellement contraints. Il s’agit d’environnements re´gis
par un ensemble de re`gles et de lois (biologiques, me´caniques, chimiques, phy-
siques, etc.) essentielles a` leur bon fonctionnement. L’objectif de ces recherches
est ”d’observer” un environnement impe´ne´trable (par les technologies actuelles). Il
nous faut e´galement pouvoir croire a` ce que l’on ”observe”, ainsi la cre´dibilite´ d’une
simulation ou d’une mode´lisation tient au respect du maximum de contraintes
identifie´es. De`s lors, les applications de Re´alite´ Virtuelle permettant l’exploration
de donne´es scientifiques doivent respecter les contraintes auxquelles sont soumises
ces dernie`res, afin de simuler le plus fide`lement possible ce phe´nome`ne naturel.
Le projet CoRSAIRe propose une nouvelle approche pour l’exploration et l’ana-
lyse avance´e de masses de donne´es scientifiques a` l’aide de syste`mes de Re´alite´ Vir-
tuelle. Ce projet intervient dans deux axes : la bioinformatique et la me´canique des
fluides.
L’objectif de l’axe me´canique des fluides est de de´finir les modalite´s d’une explora-
tion immersive optimale pour l’e´tude qualitative d’e´coulements tridimensionnels et
en mouvement [Ve´zien et al. , 2009]. Le de´fi est de pouvoir ge´rer des sce`nes com-
plexes avec des donne´es dynamiques extreˆmement lourdes (en calcul, en visua-
lisation, etc.), sans de´naturer les phe´nome`nes a` explorer (figure 2.18). En d’autres
termes, le principale enjeux est de visualiser de tre`s grande quantite´ de donne´es en
simulation (ce qui forme les iso-surfaces). Afin de simplifier la sce`ne virtuelle et pour
des raisons techniques, l’observation de la dynamique est limite´e a` certains points
d’inte´reˆts. La solution propose´e consiste a` sonoriser les points dynamiques de la sur-
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face mode´lise´e (eg. l’intensite´ sonore exprime la vitesse d’e´coulement a` ce point). De
plus la modalite´ haptique est employe´e dans l’exploration des iso-surfaces de formes
complexes.
Fig. 2.18 – Exemple d’une exploration immersive et multimodale en me´canique des
fluides (projet CoRSAIRe)
Il en est de meˆme pour l’application de docking de prote´ines (de´crite dans la
section 1.4.3). Une analyse des besoins des biologistes [Fe´rey et al. , 2009b] a permis
d’identifier les principaux points a` partir desquels ont de´coule´ les contraintes bio-
informatiques ainsi que les contraintes lie´es a` un environnement de Re´alite´ Virtuelle
multimodal approprie´.
2.4.2 De´finition
L’interaction 3D par sa de´finition (donne´e dans la section 1.2.5) permet a` l’utili-
sateur de pouvoir eˆtre un acteur dans un monde virtuel graˆce a` des techniques bien
adapte´es a` chaque taˆche a` effectuer.
Cependant, il arrive que le monde virtuel en question soit re´gi par des contraintes
qui lui sont propres afin d’eˆtre plus proche du monde re´el. Par exemple, dans le cas
d’une visite d’un muse´e virtuel, la navigation est limite´e par les murs de l’enceinte et
le de´placement 2D de l’utilisateur. Toutefois, il ne faut pas ne´gliger les contraintes
lie´es au domaine d’application (la taille d’une pie`ce pour un robot, l’e´paisseur d’un
tissu pour une incision, etc.).
Ainsi, lors de la manipulation d’un dispositif de te´le´ope´ration chirurgicale, l’utili-
sateur doit eˆtre conscient des limites du monde re´el (eg. le patient) car une erreur
peut eˆtre fatale dans ce cas.
L’interaction 3D sous contraintes est donc l’ensemble des moyens et des techniques
d’interaction 3D adapte´es, qui prennent en conside´ration les contraintes lie´es a` l’en-
vironnement dans lequel on interagit (figure 2.19), qu’il soit virtuel ou distant. Il
ne s’agit pas la` de configurer le comportement interactif d’une application 3D en
fonction du contexte de l’application, ni de centrer l’application sur les inte´reˆts de








Fig. 2.19 – Les techniques correspondants aux quatre taˆches de l’interaction 3D
doivent eˆtre re´gie par les contraintes lie´es au domaine d’application
l’utilisateur dans l’environnement virtuel. En revanche, il s’agit d’adapter les ou-
tils de l’interaction 3D classique afin qu’ils respectent les lois de l’environnement
mode´lise´, aussi importantes dans ce cas que l’intention de l’utilisateur.
Afin d’atteindre une telle adaptation nous proposons d’inte´grer une nouvelle notion
d’assistance pour l’utilisateur, qui veillerait au bon respect des contraintes dues a`
l’environnement.
2.4.3 Quelques techniques d’interaction 3D sous contraintes
Nous nous inte´ressons au cas ou` les domaines d’application imposent des limites
a` l’environnement mode´lise´. Les contraintes environnementales doivent eˆtre prises
en conside´ration tant au niveau de la mode´lisation qu’au niveau de l’interaction
avec l’environnement virtuel. Par conse´quent, il a e´te´ ne´cessaire que les techniques
d’interaction 3D actuelles s’adaptent au respect de ces contraintes, ce qui a permis
a` de nouvelles techniques de voir le jour.
Navigation
Des travaux ont porte´ sur la taˆche de navigation et les contraintes qui lui sont
associe´es. En effet, la navigation peut eˆtre contrainte par l’espace de navigation mais
e´galement lorsque l’utilisateur connaˆıt sa cible (la destination de son de´placement).
Dans ce cas, l’utilisateur s’impose une contrainte de navigation (la cible a` atteindre)
mais il doit e´galement respecter les contraintes environnementales. Il est donc sou-
haitable d’assister l’utilisateur afin de le de´charger de certaines taˆches pendant le
processus de navigation.
Pour cela, l’utilisateur peut se servir d’une liste ou d’un menu dans lequel il
peut se´lectionner son choix. Stoackley [Stoakley et al. , 1995] proposent d’utiliser
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un monde en miniature pour se´lectionner la destination sur la maquette du monde
virtuel. La maquette joue le roˆle de carte 3D de´taille´e dans laquelle l’avatar de l’utili-
sateur se de´place et s’oriente selon la destination de´termine´e. Dans ce cas, le chemin
a` suivre est de´termine´ automatiquement par le syste`me.
Igarashi [Igarashi et al. , 1998] proposent une autre me´thode qui permet a` l’utilisa-
teur de dessiner le chemin souhaite´ a` l’aide d’un stylo sur une plaque en plexiglas
(voir la figure 2.20).
L’utilisation d’une carte est une autre manie`re de caracte´riser un de´placement dans
un monde virtuel [Bowman, 1999]. L’utilisateur est represente´ par une icoˆne dans
une carte 2D. Le de´placement de l’icoˆne par un stylet jusqu’au nouvel endroit de la
carte implique le de´placement de l’utilisateur. Quand l’icoˆne est relaˆche´e, le syste`me
anime lentement le de´placement de l’utilisateur de l’endroit actuel au nouvel endroit
indique´ par l’icoˆne (voir la figure 2.20).
Sternberger [Sternberger & bechmann, 2005] utilise un rayon virtuel de´formable
pour dessiner librement le chemin a` suivre pendant la navigation. Le but de cette
interaction a` deux mains est d’e´viter les obstacles qui se dressent devant l’utilisateur
et de modifier plus finement la direction et la vitesse courante. Le chemin parcouru
est sous forme d’une courbe 3D.
(a) (b)
Fig. 2.20 – Quelques exemples de techniques de navigation assiste´e : (a) La technique
de navigation a` la carte [Bowman, 1999] et (b) la technique du dessin du chemin
[Igarashi et al. , 1998]
Une fois la destination connue, il suffit de de´placer l’utilisateur jusqu’a` l’endroit
souhaite´. Il existe plusieurs me´thodes pour transporter l’utilisateur dans un environ-
nement virtuel, parmi elles la ”te´le´portation” qui de´place l’utilisateur d’une manie`re
instantane´e. Cette me´thode pre´sente un inconve´nient majeur puisqu’elle de´soriente
l’utilisateur. Elle ne donne pas d’informations sur la distance parcourue pendant le
trajet. Pour pallier ce proble`me, Butterworth [Butterworth et al. , 1992] propose de
faire parcourir virtuellement le chemin a` l’utilisateur (c’est-a`-dire de´placer l’utilisa-
teur jusqu’a` la destination).
Se´lection et manipulation
Parmi les techniques naissantes pour les taˆches de se´lection et de ma-
nipulation sous contraintes, nous pouvons citer les recherches de Ouramdane
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[Ouramdane et al. , 2006]. La technique Follow-Me propose´e vient comple´ter les
techniques d’interaction 3D classiques afin de rendre l’interaction plus simple et
de de´charger l’utilisateur de certains proble`mes lie´s aux contraintes du mate´riel uti-
lise´ et a` la complexite´ des environnements dans lesquels l’utilisateur e´volue. Cette
technique a e´galement pour objectif de palier au manque de pre´cision des techniques
Go-Go et ray-casting (de´crites pre´ce´demment) lorsque l’objet cible est distant ou
petit. Elle peut eˆtre conside´re´e comme un comple´ment a` ces deux techniques.
Fig. 2.21 – Zones d’interaction de la technique Follow-Me [Ouramdane et al. , 2006]
Son principe est le suivant : l’environnement virtuel est divise´ en trois zones dans
lesquelles l’interaction 3D posse`de sa propre granularite´ (figure 2.21) :
– La premie`re zone est appele´e ”zone de manipulation libre”. Dans cette zone,
la granularite´ d’interaction est importante. Un mouvement dans le monde re´el
est retranscrit dans le monde virtuel avec un gain e´gal ou supe´rieur a` un.
– La seconde zone est appele´e ”zone de manipulation mise a` l’e´chelle”. Dans
cette zone, la granularite´ d’interaction est moyenne. Un mouvement ample
dans le monde re´el est retranscrit comme un mouvement moins ample dans le
monde virtuel avec un gain compris entre 0 et 1.
– La dernie`re zone est appele´e ”zone de manipulation pre´cise”. Dans cette zone
la granularite´ d’interaction est faible.
Des guides virtuels sont utilise´s pour assister l’utilisateur qui n’aura plus qu’un
seul degre´ de liberte´. Les mouvements de l’utilisateur seront donc interpre´te´s
comme : avancer pour s’approcher de la cible ou reculer pour s’e´loigner de la cible.
Par ailleurs, les guides virtuels appliquent une attraction ou une re´pulsion qui
traduit la pre´cision de l’utilisateur.
Ge´ne´ralement, la manipulation d’objets 3D avec des interfaces utilisateur 2D
est tre`s difficile pour les utilisateurs non-expe´rimente´s. Afin d’y reme´dier, Smith
[Smith et al. , 2001] a introduit un nouveau syste`me qui utilise les contraintes pour
restreindre le mouvement des objets dans une sce`ne 3D, ce qui rend beaucoup plus
simple et plus intuitive l’interaction. La de´finition des contraintes se fait selon le
type de mode`le. Les relations entre les contraintes sont stocke´es dans le graphe de
sce`ne (voir figure 2.22). D’un point de vue visuel, lorsque l’utilisateur manipule des
objets de la sce`ne 3D, un retour visuel par une coloration verte indique les zones ou`
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l’objet manipule´ peut eˆtre de´pose´. Smith justifie l’efficacite´ de sa technique par une
e´valuation comparative de trois techniques de manipulation diffe´rentes.
 
Fig. 2.22 – Exemple de sce`ne 3D et du graphe de sce`ne qui lui est associe´
[Smith et al. , 2001]
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Fig. 2.23 – Simulation de la me´taphore ”magne´tique” pour des objets virtuels (es-
caliers) [Kitamura et al. , 2002]
Kitamura a de´veloppe´ une me´thode pour la manipulation simultane´e
d’objets virtuels et d’objets re´els en utilisant une me´taphore ”magne´tique”
[Kitamura et al. , 2002]. La me´thode vise a` approcher les comportements des
objets virtuels et ceux des objets re´els. Un certain nombre de lois physiques sont
se´lectionne´es et simule´es pour les objets virtuels. En conse´quence, un compromis
peut eˆtre trouve´ entre les lois physiques qui ope`rent sur des objets virtuels et celles
qui ope`rent sur des objets re´els.
Cette nouvelle me´thode de manipulation (me´taphore ”magne´tique”) se base sur la
de´tection de collisions et la provocation d’attraction ou de re´pulsion entre les objets.
Elle de´tecte d’abord la collision entre les objets. Ensuite, elle recherche la meilleure
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paire de faces des objets manipule´s (eg. des faces qui pourraient s’emboˆıter) afin de
les accrocher, a` la surface, l’une a` l’autre (voir exemple a` la figure 2.23). Pour finir,
le mouvement de ces objets est limite´ en fonction de cette surface d’amarrage. Ainsi,
graˆce a` cette me´thode, un syste`me de Re´alite´ Virtuelle permet a` un utilisateur de
manipuler a` la fois des objets virtuels et des objets re´els d’une manie`re similaire.
L’objectif escompte´ est d’obtenir les meˆmes re´ponses en fonction des meˆmes lois
physiques.
Sohrt et Bruderlin ont propose´ une me´thode d’interaction sous contraintes dans
la mode´lisation 3D (controˆle´s par la souris) [Sohrt & Bru¨derlin, 1991] dans le but de
simplifier et d’ame´liorer l’efficacite´ de la de´finition interactive d’objets ge´ome´triques
dans la mode´lisation assiste´e par ordinateur. Ils pre´sentent deux fac¸ons de de´finir
les objets ge´ome´triques :
– la de´finition des objets par l’interaction graphique et
– la caracte´risation d’objets par des contraintes ge´ome´triques.
Les ope´rations de mode´lisation interactive ge´ne`rent automatiquement des
contraintes afin de maintenir les proprie´te´s souhaite´es par leur invocation. A` leur
tour, les contraintes de´terminent les degre´s de liberte´ pour d’autres interactions pen-
dant les ope´rations de mode´lisation. Une repre´sentation de hie´rarchie de groupes
est utilise´e pour exprimer les de´pendances et pour la localisation des syste`mes
de contraintes. Sohrt et Bruderlin ont eu l’ide´e de garder les post-conditions des
ope´rations ge´ome´triques comme des contraintes. Comme elles ne sont pas de´finies
explicitement par les utilisateurs, mais implicitement comme un effet secondaire de
la mode´lisation des ope´rations, ils sont appele´es contraintes implicites. Lorsque les
contraintes sont impose´es aux objets ou aux groupes d’objets, elles restreignent les
degre´s de liberte´ pour des manipulations interactives. Les contraintes sont visua-
lise´es pour rendre intuitivement claire pour l’utilisateur quelles sont les ope´rations
possibles (eg. si les degre´s de liberte´ de la rotation d’un objet sont limite´s a` un axe,
cet axe sera affiche´).
2.5 Les contraintes
Les quelques domaines d’application de la Re´alite´ Virtuelle que nous avons passe´s
en revue, nous ont permis d’identifier un certain nombre de contraintes qui re´gissent
ces domaines (eg. temps, se´curite´, lois physiques, etc.). Les applications de Re´alite´
Virtuelle n’auront pas, ou peu, de cre´dibilite´ et d’efficacite´ si elles ne respectent pas
ces contraintes.
En vue du roˆle majeur joue´ par les contraintes, nous en proposons, dans ce qui suit,
une de´finition et une premie`re classification.
2.5.1 De´finition
La de´finition donne´e par le dictionnaire LAROUSSE 3 du mot contrainte est la
suivante : ”Obligation cre´e´e par les re`gles en usage dans un milieu, par les lois propres
3http ://www.larousse.fr/dictionnaires
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a` un domaine, par une ne´cessite´”. En Re´alite´ Virtuelle le principe des contraintes
est a` l’oppose´ du principe de l’affordance 4 car il limite les actions possibles d’un
objet. D’apre`s Bowman [Bowman & Hodges, 1995], le mot ”contrainte”, lui-meˆme
a ge´ne´ralement une connotation ne´gative, car elle renvoie a` quelque chose qui nous
limite, mais les contraintes sont ne´cessaires dans les situations a` la fois re´elles et
virtuelles. Afin d’illustrer l’impact des contraintes sur noter quotidien, Bowman nous
donne l’exemple d’un quotidien sans les contraintes de la pesanteur, l’impe´ne´trabilite´
de surfaces solides, la friction etc. Un monde sans ces contraintes essentielles serait
le chaos.
2.5.2 Classification des contraintes
Exactitude du mode`le, pre´cision, se´curite´, lois physiques, milieu dangereux,
temps, charge cognitive ou encore re`gles biologiques sont autant de contraintes que
nous avons recense´es dans les domaines d’application de la Re´alite´ Virtuelle. Cer-
taines de ces contraintes sont essentielles dans plusieurs aspects des syste`mes de
Re´alite´ Virtuelle.
Travaux connexes
Concernant l’aspect mate´riel de la Re´alite´ Virtuelle [Bowman & Hodges, 1995],
les pe´riphe´riques d’entre´e (eg. gants de donne´es, reconnaissance vocale, souris 3D
etc.) ne respectent pas souvent les contraintes lie´es a` la retranscription de l’action
depuis le monde re´el vers le monde virtuel. Souvent, trop de degre´s de liberte´ peut
engendrer de l’impre´cision (eg. gants de donne´es), ou encore de l’apprentissage soit
pour l’utilisateur soit pour le syste`me (eg. commandes vocales).
Concernant l’aspect logiciel des syste`mes de Re´alite´ Virtuelle, des contraintes
sont impose´es tant pour les objets de l’environnement virtuel que pour les outils
ne´cessaires a` leur manipulation.
De manie`re ge´ne´rale, les objets virtuels ainsi que leur comportement doit com-
prendre les contraintes du syste`me re´el qu’ils repre´sentent (eg. un sol et des murs
doivent eˆtre infranchissables). D’autre part, les outils permettant de ge´rer l’interface
entre l’utilisateur et les entite´s virtuelles, doivent eˆtre un compromis entre des
interfaces ge´ne´riques pour eˆtre re´utilisables et des interfaces contraintes par le
type d’environnement virtuel dans lequel ils sont employe´s. Ceci est extreˆmement
important lorsque l’on manipule un mode`le d’un monde re´el.
Il est e´galement possible de conside´rer les contraintes dans les environne-
ments virtuels a` partir d’un point de vue diffe´rent. Bowman identifie et classe
les contraintes en fonction des quatre principales taˆches de l’interaction 3D
[Bowman & Hodges, 1995] :
4L’affordance (du verbe anglais ”to afford”) est la capacite´ d’un objet a` sugge´rer sa propre
utilisation
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• Navigation : l’utilisateur doit pouvoir se de´placer naturellement dans un
espace 3D sans pour autant eˆtre de´soriente´ ou se perdre dans le monde
virtuel. Ainsi, une technique de navigation re´ussie devrait offrir suffisamment
de contrainte pour e´viter la de´sorientation des utilisateurs et pour simuler la
marche re´elle, mais devrait e´galement eˆtre souple pour les mouvements des
utilisateurs ayant des besoins spe´cifiques.
• Controˆle d’application : l’utilisateur ne doit pas eˆtre comple`tement libre
a` la commande pour que le syste`me puisse reconnaˆıtre la taˆche a` exe´cuter.
Pour cela, l’utilisateur doit avoir un aperc¸u des commandes possibles dans le
syste`me. Le but est d’obtenir un controˆle d’application efficace, performant et
rapide.
• Se´lection : la se´lection doit eˆtre tre`s pre´cise de`s qu’il s’agit de se´lectionner
des petits objets ou encore un objet dans un environnement virtuel dense.
L’utilisateur doit pouvoir aussi se´lectionner des objets distants.
• Manipulation : il est impe´ratif de limiter le mouvement des objets pour
des taˆches exigeant un degre´ de pre´cision. Par ailleurs, les divers degre´s
de contraintes sont souvent utiles dans la re´solution de compromis entre
l’efficacite´ et la pre´cision. Il faut e´galement respecter les contraintes d’un
objet non seulement au moment de lui appliquer des transformations mais
aussi au moment de le cre´er.
Souvent, pour reme´dier a` une contrainte particulie`re dans une application de Re´alite´
Virtuelle, il suffit d’e´tendre une des techniques d’interaction existantes. Seulement,
cela peut aboutir a` l’apparition de nouvelles contraintes. Par exemple, pour faciliter
la se´lection d’objets de petite taille et souvent e´loigne´s, la technique de cone-casting
ame´liore celle du ray-casting en utilisant un pointeur conique a` la place du rayon
classique. Toutefois, cela peut conduire a` une ambigu¨ıte´ si plusieurs objets de petite
taille se trouvent en meˆme temps dans le cone.
Pour le cas particulier des explorations scientifiques, Doyle et Stellig
[Doyle & Stelling, 2006] expliquent que pour comprendre les syste`mes biolo-
giques complexes, au lieu de partir des imple´mentations re´elles et d’observations, on
peut re´duire le proble`me d’abord en se´parant ce qui est possible de ce qui ne l’est
pas, telles que les configurations et les comportements qui violent des contraintes.
Ils de´finissent trois grandes cate´gories de contraintes :
• Empirique : l’analyse expe´rimentale a` grande e´chelle peut fournir des
contraintes sur les re´seaux possibles de structures,
• Physico-chimiques : les lois de la physique comme la conservation de la masse
et de la thermodynamique imposent des contraintes sur les comportements de
cellules et de re´seaux,
68 CHAPITRE 2. E´TUDE DE L’INTERACTION 3D SOUS CONTRAINTES
• Fonctionnelle : les syste`mes biologiques accomplissent certaines fonctions
et leurs e´le´ments constitutifs sont confine´s a` un vaste ensemble fini. Par
conse´quent, les re´seaux structuraux doivent eˆtre conformes a` ces aspects.
Exemples de contraintes
Les domaines d’application qui ne´cessitent une interaction 3D particulie`re, nous
permettent d’identifier un certains nombre de contraintes. Nous avons choisi de
classifier ces contraintes, de fac¸on non exhaustive, inde´pendamment du domaine
d’application. Elles peuvent concerner les taˆches de l’interaction 3D, l’environne-
ment Virtuel, mais aussi les aspects mate´riels et logiciels.
La charge cognitive appele´e aussi charge mentale mesure la quantite´ de
ressources mentales mobilise´es par un sujet pour re´aliser une taˆche
[Chanquoy et al. , 2008]. Elle de´pend de trois facteurs pre´dominants : l’indi-
vidu, la complexite´ de la taˆche et l’environnement. La contrainte re´side dans
le fait d’e´viter un effort trop fort ou trop faible pour les utilisateurs.
La pre´cision de l’interaction 3D peut toucher toutes les taˆches de l’interaction
3D et particulie`rement la se´lection et la manipulation. Il s’agit de ne pas
de´passer une marge d’erreur souvent tre`s limite´e.
L’espace d’interaction 3D est souvent lie´ a` la pre´cision des taˆches car il limite
les mouvements de l’utilisateur a` une zone d’interaction 3D restreinte.
La destination/parcours sont des contraintes de cible, de chemin ou encore de
trajectoire, limitant ainsi la navigation. La destination a` atteindre ou le par-
cours a` emprunter peuvent eˆtre impose´s par l’utilisateur ou par le contexte de
l’application.
La vitesse de de´placement touche les objets virtuels en ge´rant leur mouvement.
Elle peut e´galement diriger le de´placement de l’avatar d’un utilisateur.
Les contraintes entre objets contraignent le comportement des entite´s vir-
tuelles, d’abord dans l’environnement ensuite entre elles. Il peut s’agir de la
gestion des collisions entre les objets, leurs formes respectives qui doivent eˆtre
cohe´rentes, leurs positions relatives, etc.
Les lois physico-chimiques, biologiques, me´caniques, etc., restreignent l’environne-
ment virtuel au niveau de la ge´ometrie des objets mais aussi au niveau de
leur comportement. De plus, ces lois commandent l’interaction de l’utilisateur
avec le monde virtuel. Ces contraintes interviennent dans le cas de mode`les
lie´s au re´el comme une te´le´-ope´ration chirurgicale via une interface de Re´alite´
Virtuelle.
Les limites physiques peuvent eˆtre mate´rielles et concerner les interfaces. Mais
elles peuvent e´galement se rapporter aux utilisateurs humains.
La distance entre le site de commande (site maitre) et celui de l’application
re´elle (site esclave) est souvent lie´e au te´le´-travail. Cela peut constituer une
contrainte (d’e´loignement).
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Le temps de transmission est e´galement lie´ au te´le´-travail, car la distance entre
les deux sites engendre un de´lai. Il faut donc prendre en compte le retard qu’il
peut y avoir entre la commande de l’utilisation et l’activation de la taˆche.
Le temps d’exe´cution d’une taˆche peut eˆtre limite´. En effet, il est possible d’exi-
ger que l’application soit rapide. Donc il est envisageable de restreindre le
temps de l’interaction 3D (eg. limiter le temps de manipulation).
La conscience de pre´sence des diffe´rents utilisateurs dans un environnement col-
laboratif est tre`s importante dans la coordination de leurs taˆches respectives.
La coordination et aussi importante que la communication entre les utilisateurs
d’un meˆme environnement collaboratif. La coordination participe a` aider les
utilisateurs en ge´rant leurs droits, leurs priorite´s sur les entite´s partage´es ou
l’ordre de leurs interventions.
Les contraintes ge´ome´triques sont souvent le re´sultat des lois (physico-
chimique, biologique, etc.). Elles impre`gnent les objets, les objectifs de ma-
nœuvre, les taˆches d’interaction 3D et par conse´quent l’ensemble de l’environ-
nement virtuel.
La masse de donne´es est une contrainte importante car la visualisation et la
gestion d’un tre`s grand nombre d’e´le´ments ne sont pas e´vidents.
Ces contraintes e´tablissent les re`gles de comportement de l’ensemble des objets
virtuels, qu’ils soient autonomes ou ge´re´s par un ou plusieurs ope´rateurs. Ces re`gles
peuvent eˆtre impose´es par le concepteur de l’application ou encore par l’utilisateur.
Cependant, elles sont le plus souvent de´termine´es par le domaine repre´sente´.
En prenant l’exemple des applications du re´el (eg. simulateur de vol pour l’en-
traˆınement), nous remarquons que la complexite´ du monde re´el se refle`te dans l’ap-
plication. Or nous n’avons pas les meˆmes moyens d’interaction dans une application
de Re´alite´ Virtuelle que dans le monde re´el. Il faut donc trouver des moyens de
simplifier l’application sans la de´naturer.
Proposition de classification
La liste de contraintes que nous venons de dresser reste incomple`te car au dela`
des domaines non cite´s, les contraintes d’un domaine ne sont pas toutes identifie´es
(particulie`rement pour le domaine du vivant). A` partir de cette liste nous avons
constate´ que les contraintes impose´es se re´percutent tant sur les entite´s virtuelles
(eg. forme spatiale, position, etc.) que sur leur comportement (eg. de´placement,
collisions, etc.). Toutefois, nous avons e´galement identifie´ des contraintes qui
concernent l’ensemble du syste`me.
Ainsi, contrairement a` la classification propose´ par [Bowman & Hodges, 1995] qui
identifie les contraintes suivant chaque taˆche de l’interaction 3D inde´pendamment
du reste du syste`me, nous nous inte´ressons au comportement d’un ou plusieurs
objets dans leur environnement. Par exemple, en manipulant un objet, ses pro-
prie´te´s sont modifie´es (eg. changement de position, d’orientation, etc.) et cela
peut influencer les objets qui l’entourent. Par conse´quent, nous e´tudions l’impact
des contraintes non seulement sur chacune des taˆches mais aussi sur l’ensemble
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du syste`me d’interaction 3D. Paralle`lement, nous prenons e´galement en compte
les conse´quences des contraintes tant sur un objet que sur la totalite´ des entite´s
virtuelles. Ne´anmoins, l’objet n’a de sens pour nous que s’il intervient a` un moment
ou un autre dans la processus d’interaction.
Nous proposons alors la hie´rarchie suivante (illustre´ par la figure 2.24) afin
d’identifier les diffe´rentes cate´gories de contraintes :
• Globale : Il s’agit du type de contrainte principal. Il concerne le rendu
final ou le re´sultat de l’application. Une contrainte globale se rapporte soit
a` l’espace des objets virtuels, soit au syste`me d’interaction 3D dans son
inte´gralite´. Dans certains cas, cela pourrait eˆtre la pre´cision ou encore la
rapidite´ attendues par l’utilisateur ou par l’application, concernant le syste`me
d’interaction 3D. Relativement a` l’espace des objets 3D cela pourrait eˆtre un
volume englobant ou des positions relatives.
• Locale : Ce type repre´sente une sous-contrainte du type global. Une
contrainte locale peut concerner un objet 3D (entite´ de l’environnement
virtuel) et/ou une taˆche de l’interaction 3D. Elle est lie´e a` une taˆche (une
fonction pre´cise de l’application) comme par exemple un espace confine´ de
manipulation, ou encore une distance limite de navigation. Dans le cas ou`
la contrainte locale est lie´e a` un objet 3D, elle peut imposer une forme
ge´ome´trique.
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Fig. 2.24 – Classification des contraintes d’interaction 3D dans un environnement
de Re´alite´ Virtuelle
La figure 2.25 reprend quelques exemples de contraintes pre´ce´demment liste´es, en
les classant parmi les diffe´rents types de contraintes que nous avons identifie´s. Notre
vision des types de contrainte et le concept de sous contraintes se confirme avec la
classification propose´e. Nous constatons que certaines contraintes globales peuvent
eˆtre e´galement des contraintes locales comme par exemple les contraintes entre ob-
jets qui touchent l’environnement virtuel mais aussi les objets 3D et l’interaction
3D (qui sont des contraintes locales). Nous pouvons alors de´fendre l’ide´e qu’une
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contrainte globale peut entraˆıner une/des sous contraintes locales. Une contrainte
de type global peut alors engendrer une autre de type local semblable, mais elle
peut e´galement eˆtre compose´e de sous contraintes locales diffe´rentes. Cela est le cas
pour la contrainte de pre´cision d’une application (contrainte globale), qui produit
indirectement une contrainte de pre´cision sur chacune des taˆches de l’interaction
3D de l’application. Par ailleurs, une contrainte locale n’implique pas force´ment une
contrainte globale. Par exemple, le temps d’exe´cution d’une taˆche d’interaction 3D
particulie`re (eg. temps de manipulation limite´ pour une application cyclique) n’in-
fluence pas spe´cialement la dure´e totale d’une application.
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Fig. 2.25 – Classification de quelques exemples de contraintes
Compte tenu de la classification que nous avons propose´e, nous allons essayer
de situer les quelques techniques d’interaction 3D sous contraintes que nous
avons identifie´es dans la section 2.4.3. Le tableau 2.1 re´sume les re´sultats e´tude
comparative des techniques d’interaction 3D sous contraintes. Les contraintes sont
soit locales soit globales. Dans le premier cas, les contraintes peuvent eˆtre lie´es
aux objets 3D ou aux taˆches de l’interaction 3D. Dans le deuxie`me cas, a` savoir
les contraintes globales, elles peuvent eˆtre lie´es a` l’environnement virtuel (EV) ou
encore a` l’application. Nous remarquons que les contraintes locales lie´es aux objets
3D sont souvent connexes a` celles qui sont globales et lie´es a` l’environnement. Par
analogie, les contraintes locales lie´es aux taˆches de l’interaction 3D sont, dans la
plupart des cas, connexes a` celles qui sont globales et lie´es a` l’application.
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Techniques d’interaction
3D











[Sohrt & Bru¨derlin, 1991]
+ + + -
Te´le´portation virtuelle
[Butterworth et al. , 1992]
- + - +
Monde en miniature
[Stoakley et al. , 1995]
- + - +
Trajectoire
[Igarashi et al. , 1998]
- + - +
Carte [Bowman, 1999] - + - +
Rayon de´formable
[Bowman, 1999]
- + - +
Scene 3D
[Smith et al. , 2001]
- + + -
Me´taphore magne´tique
[Kitamura et al. , 2002]
+ + + -
Follow-Me
[Ouramdane et al. , 2006]
- + - +
Tab. 2.1 – Comparaison des contraintes lie´es aux techniques d’interaction 3D : (+)
pre´sence de contrainte, (-) absence de contrainte.
Nous remarquons qu’en ge´ne´ral les techniques existantes ne garantissent pas
le respect de tous les types de contraintes en meˆme temps, mais seulement ceux
inhe´rents aux applications finales. Par conse´quent nous pouvons conclure que les
techniques d’interaction 3D cite´es ne peuvent pas eˆtre utilise´es a` l’e´tat brut pour
interagir avec n’importe quel environnement complexe. Bien que, ces techniques
respectent les contraintes identifie´es par les auteurs, elles ne sont pas adapte´es pour
prendre en compte d’autres contraintes. Paralle`lement, les contraintes du vivant ne
sont pas toutes identifie´es, il faudrait donc une me´taphore adaptable facilement.
Nous proposons dans le chapitre 4 un nouveau concept d’interaction 3D base´
sur l’assistance de l’utilisateur pendant le processus d’interaction avec des envi-
ronnements complexes (ie. ge´re´ par des contraintes). Ce concept vient enrichir les




Apre`s un passage en revue des principales taˆches de l’interaction 3D et des tech-
niques les plus courantes, nous avons introduit l’interaction 3D sous contraintes. Il
s’agit d’un amendement des techniques d’interaction 3D classiques afin de les adapter
aux contraintes de l’application. A ce propos, nous avons examine´ quelques domaines
d’application de la Re´alite´ Virtuelle pour en de´duire les contraintes potentielles. Pour
finir, nous avons propose´ une de´finition de la contrainte ainsi qu’une classification
permettant d’identifier les diffe´rents types de contraintes dans un syste`me de Re´alite´
Virtuelle.
Toutefois, malgre´ les nombreux efforts pour inte´grer les contraintes a` la fois dans
les objets de l’environnement virtuel et dans le syste`me d’interaction 3D, il n’y a, a`
ce jour, aucune me´thode assez ge´ne´rique que l’on pourrait reprendre dans le cadre
de notre application (ie. analyse de structures mole´culaires). Nous ne pouvons que
nous en inspirer.
Notre objectif, de´sormais, est d’inte´grer les diffe´rentes contraintes tant aux objets
3D de notre environnement qu’a` leur comportement, mais aussi a` la fac¸on dont
l’utilisateur va interagir avec. Pour cela, il nous faut trouver un moyen qui puisse
prendre en compte ces contraintes sans encombrer l’utilisateur afin de lui permettre
de se concentrer sur les taˆches principales. Par conse´quent, un syste`me d’assis-
tance doit eˆtre mis en place dans le but de de´charger l’utilisateur tout en l’aidant
a` respecter les contraintes.
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Bilan de l’e´tat de l’art
Les premie`res observations de cette the`se ont permis de comprendre et de
justifier l’inte´reˆt des scientifiques pour la structure spatiale des mole´cules. De`s lors,
le principal objectif de notre recherche a e´te´ de pouvoir proposer un syste`me d’aide
a` l’analyse de structure mole´culaire graˆce a` un syste`me de Re´alite´ Virtuelle.
Un tel syste`me comprend trois phases fondamentales : mode´lisation, visualisation et
interaction. Nous nous sommes donc inte´resse´s, tour a` tour, a` chacune de ces phases,
dans le domaine de la biologie mole´culaire. Nous avons pu recenser diffe´rentes
approches de mode´lisation 3D et de visualisation en biologie mole´culaire. Nous
avons e´galement e´tudie´ les approches d’interaction dans les syste`mes d’analyse
visuelle mole´culaire. Ce qui nous a permis de justifier la place de la Re´alite´ Virtuelle
dans l’aide a` l’analyse en biologie mole´culaire.
Par conse´quent, nous nous sommes inte´resse´s a` la Re´alite´ Virtuelle et plus parti-
culie`rement a` l’interaction 3D (une des trois phases de notre syste`me). Nous nous
sommes vite rendus compte que le domaine de la biologie mole´culaire est l’un des
domaines ou` les interactions 3D doivent respecter un ensemble de contraintes afin
d’eˆtre plus cre´dibles. Nous avons ensuite e´largi notre e´tude a` la Re´alite´ Virtuelle en
ge´ne´ral ce qui nous a permis d’identifier certains travaux qui ont tente´ d’inte´grer
ces contraintes aux mode`les 3D et aux techniques d’interaction 3D. Ainsi, nous
avons pu identifier les contraintes, les de´finir et en proposer une classification.
A l’issue de la premie`re partie de cette the`se, nous sommes arrive´s a` deux
principales conclusions :
• En premier lieu, la mode´lisation 3D mole´culaire actuelle est inadapte´e a`
notre besoin. En effet, les mode´les 3D mole´culaires existants sont soit partiels,
ce qui ne convient pas a` notre objectif de structure globale, soit globaux
mais qui ne sont pas structure´s de fac¸on a` supporter des modifications par
la suite. La premie`re conclusion est donc de construire notre propre mode`le
3D mole´culaire qui serait base´ sur des contraintes bio-physiques existantes,
et dont la structure de donne´es est modifiable via une interaction avec
l’utilisateur.
• En second lieu, les techniques d’interaction 3D sous contraintes actuelles
sont souvent de´die´es a` une application particulie`re et pour des contraintes
spe´cifiques. De plus, nous avons observe´ que plus l’environnement est
contraint, plus l’utilisateur doit se concentrer sur ses taˆches. Ainsi, notre
deuxie`me conclusion est de devoir mettre en avant une approche qui per-
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mettrait a` l’utilisateur une interaction 3D simple et intuitive, qui l’aiderait a`
respecter les contraintes de l’environnement virtuel sans le surcharger. L’ide´e
n’est pas de repenser une technique d’interaction 3D mais plutoˆt de proposer
un syste`me d’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes (ie. qui
inte`gre les contraintes du domaine) a` l’utilisateur.
La suite du manuscrit exposera, successivement, la solution que nous proposons






Une mode´lisation 3D du
chromosome
Re´sume´
Dans ce chapitre nous pre´sentons notre choix de structuration pour le mode`le
3D du chromosome. De ce fait, nous de´crivons d’abord les contraintes architectu-
rales (ie. donne´es physico-chimiques) ainsi que les contraintes fonctionnelles (ie.
mode`les biologiques) que nous avons identifie´es et choisi d’employer. Par la suite,
nous donnons une description de la mise en œuvre de ces contraintes dans l’organi-
sation et la structuration de donne´es du mode`le 3D. Les approches de mode´lisation
3D que nous avons adopte´es sont e´galement pre´sente´s.
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3.1 Introduction
Nous avons vu que l’analyse en Biologie Mole´culaire pose certaines
proble´matiques. Outre la taille des mole´cules a` traiter ou le nombre de combinaisons
possibles, nous avons distingue´ deux difficulte´s majeures pose´es par les biologistes.
D’une part, on reclame des mode`les mole´culaires de plus en plus ”re´alistes”, en y
ajoutant des contraintes toujours plus complexes. D’autre part, l’analyse ne doit
plus eˆtre limite´e a` l’observation d’un mode`le tridimensionnel, mais s’e´tendre a` une
interaction Homme/Mole´cule plus e´labore´e. Les biologistes aspirent a` plus de liberte´
d’intervention a` tout les niveaux de l’analyse mole´culaire.
Il existe donc un besoin en outils d’aide a` l’analyse en Biologie mole´culaire,
permettant a` la fois une mode´lisation 3D pre´cise, une visualisation 3D et une
interaction plus importante entre l’utilisateur et la mole´cule virtuelle.
Dans ce sens, nous avons constate´ que la Re´alite´ Virtuelle, combine´e a` ume
mode´lisation 3D performante, pouvait constituer une solution (particulie`rement
pour les syste`mes interactifs). En effet, la Re´alite´ Virtuelle associe des dispositifs
mate´riels et des techniques logicielles spe´cifiques qui pourraient ame´liorer la
perception du mode`le 3D et repousser la limite de l’interaction Homme-Mole´cule.
Partant de ce principe, nous proposons un syste`me d’analyse in virtuo (ie. impli-
quant des moyens de Re´alite´ Virtuelle) pour l’interaction Homme/Mole´cule. Notre
approche comprend trois phases : mode´lisation 3D, visualisation et interaction 3D.
Dans ce chapitre nous nous inte´ressons a` la premie`re phase de mode´lisation 3D.
La mode´lisation mole´culaire s’est souvent vue associe´e a` la mode´lisation
nume´rique (ie. par ordinateur). C’est donc par abus de langage que l’on de´signe
la mode´lisation mole´culaire comme la production de mode`les 3D nume´riques de
mole´cules. La mode´lisation 3D (ie. repre´sentation graphique) de la mole´cule est la
de´termination des positions dans l’espace, des atomes qui la constituent.
Nous avons fait le choix d’aborder une mole´cule en particulier : l’ADN. Ainsi,
l’e´tude que nous avons mene´e (voir section 1.4.1) autour de la mode´lisation 3D
du chromosome a souleve´ certaines proble´matiques. En effet, nous nous sommes
confronte´s aux limites des mode´le`s 3D existants et plus particulie`rement aux
structures de donne´es utilise´es. L’organisation actuelle des mode`les 3D (statique,
non articule´ et de´die´e a` une application particulie`re) ne favorise pas leur animation
(ie. modification de structure), et encore moins leur manipulation.
Par conse´quent, nous avons besoin de construire un mode`le 3D adapte´ au syste`me
d’analyse in virtuo. Ce mode`le doit pouvoir supporter les deux phases de visualisa-
tion et d’interaction. L’interaction Homme/Mole´cule peut aboutir a` la modification
de la structure mole´culaire.
Par ailleurs, la mode´lisation 3D reste une approximation de la structure
mole´culaire re´elle. Aussi, les approches de mode´lisations diffe`rent selon les crite`res
exige´s (eg. taille de la structure, cre´dibilite´ du mode`le, etc.). La cre´dibilite´ du mode`le
e´tant juge´ importante, nous avons fait le choix de nous baser sur des contraintes is-
sues de l’organisation spatiale de la mole´cule. Ces contraintes, de´termine´es a`
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partir d’analyses expe´rimentales, se de´clinent en deux cate´gories : les contraintes
architecturales et les contraintes fonctionnelles.
3.2 Organisation spatiale du chromosome
Dans le passe´, les biologistes ont pense´ que l’ADN se comportait dans le
noyau cellulaire comme des nouilles dans une soupe. Cependant, la quantite´
importante d’ADN stocke´e dans la cellule (jusqu’a` 2m de longueur dans un noyau
de quelques microns de diame`tre) ne´cessite une organisation spatiale particulie`re et
des techniques de compaction sophistique´es, capables de stocker toute l’information
ge´ne´tique tout en lui permettant de se re´pliquer, d’accomplir la division cellulaire
ou encore de respecter la dynamique d’expression des ge`nes.
L’ADN a besoin d’une organisation qui soit capable de s’adapter tre`s rapidement,
c’est-a`-dire qu’au moindre stress (eg. famine, tempe´rature, etc.) la mole´cule doit eˆtre
capable de changer sa carte d’expression des ge`nes en un laps de temps tre`s court.
De plus, une des raisons qui nous pousse a` croire qu’il y a un ordre dans le noyau
est que la re´gulation ge´ne´tique1 peut eˆtre optimise´e en organisant spatialement les
ge`nes (les e´loigner ou les rapprocher) et donc l’ADN. En outre, l’organisation spa-
tiale permettrait de prote´ger l’ADN contre les de´gradations cause´es par les enzymes.
A` pre´sent, le de´veloppement des techniques de fluorescence et de microscopie
a` trois dimensions, a montre´ que les chromosomes ne sont pas ale´atoirement
disse´mine´es a` travers le noyau, mais sont en fait assez bien organise´s. Dans un
meˆme temps, il a e´te´ re´ve´le´ que malgre´ le mouvement brownien que subit la
chromatine (qui forme les chromosomes), les chromosomes restent ancre´s au sein
du noyau [Marshall, 2002]. Ceci est sans doute le re´sultat d’interactions entre les
chromosomes et les e´le´ments structurels au sein du noyau.
De´sormais, nous savons que comprendre l’organisation spatiale de l’ADN, et
plus ge´ne´ralement l’architecture nucle´aire, est indispensable pour la compre´hension
de la re´gulation de l’expression des ge`nes ainsi que d’autres fonctions nucle´aires,
telles que la re´paration et la re´plication de l’ADN. Ainsi, identifier les me´canismes
qui me`nent a` cette organisation spatiale est un enjeu majeur.
Notre contribution consiste a` proposer un syste`me d’analyse in virtuo qui permet
la mode´lisation 3D et la visualisation de l’ADN mais aussi l’interaction Homme-
Mole´cule (ie. modification du mode`le mole´culaire 3D par l’utilisateur). La premie`re
e´tape de notre travail est d’essayer de trouver une repre´sentation 3D qui satisfait
des caracte´ristiques biologiques et qui puisse aider a` comprendre les rouages de cette
organisation [Essabbah et al. , 2009c].
Afin d’eˆtre plus proche de la re´alite´ de la mole´cule, nous avons choisi de nous appuyer
sur des e´le´ments caracte´ristiques, comme le serait la mole´cule dans son environne-
ment. Les recherches autour de l’organisation du ge´nome ont identifie´ un certain
nombre de donne´es physico-chimiques et e´labore´ un ensemble de mode`les biolo-
1La re´gulation ge´ne´tique correspond au controˆle de l’expression des ge`nes
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giques, chacun repre´sentant une partie de cette organisation spatiale.
Les donne´es physico-chimiques constituent les contraintes architecturales, tandis
que les mode`les biologiques repre´sentent les contraintes fonctionnelles du mode`le
mole´culaire.
Notre objectif est de proposer un mode`le e´lementaire e´tabli sur ces contraintes. Ainsi,
nous avons identifie´ les donne´es et les mode`les a` exploiter dans un premier temps.
3.2.1 Contraintes architecturales
Les donne´es physico-chimiques qui ont e´te´ identifie´es repre´sentent des contraintes
architecturales pour le mode`le 3D [Essabbah et al. , 2008c]. Ces contraintes existent
a` tout les niveaux de compaction de l’ADN (la double he´lice, la chromatine, etc.).
Par soucis d’abstraction, nous les pre´senterons de fac¸on ge´ne´rique, inde´pendamment
de leur degre´ de mode´lisation.
Il s’agit de la longueur de persistance, du diame`tre ainsi que du volume
de´limite´ et de l’e´nergie de courbure (figure 3.1). Ces quatre contraintes
(a) (b)
(c) (d)
Fig. 3.1 – La chromatine (en bleu) est re´gi par des contraintes bio-physiques : (a)
Le diame`tre (b) la longueur de persistance (c) l’e´nergie de courbure et (d) le volume
de´limite´ [Lanctoˆt et al. , 2007]
bio-physiques nous permettent d’e´tablir un mode`le 3D simple. Chacune de ces
contraintes et son implication dans la construction du mode`le sont explique´es dans
ce qui suit.
Le diame`tre
A` tous les niveaux de sa compaction, la mole´cule d’ADN a toujours une
caracte´ristique structurale (ie. architecturale) qui est son diame`tre (figure 3.1).
Par des expe´rimentations a` l’e´chelle microscopique il a e´te´ possible d’estimer
ce diame`tre. Les valeurs donne´es par ces expe´rimentations sont des moyennes
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approximatives, car les conditions de ces mesures sont de´terminantes.
Par ailleurs, la mole´cule pre´sente un faible phe´nome`ne e´lectrostatique de
re´pulsion (l’ADN est charge´ ne´gativement). Ainsi, la contrainte du diame`tre per-
mettra de repre´senter cette re´pulsion et de cre´er un phe´nome`ne ”d’auto-e´vitement”.
Il intervient au moment de la construction du mode`le en empeˆchant les collisions
entre les segments (ie. parties du mode`le). Le phe´nome`ne ”d’auto-e´vitement” est une
contrainte tre`s importante pour un mode`le 3D physiquement pre´cis. Le volume de
la mole´cule augmentera rapidement de`s que l’on prend en compte cette contrainte.
La longueur de persistance
La longueur de persistance est une caracte´ristique intrinse`que de la mole´cule qui
repre´sente sa rigidite´. Elle peut varier, in vivo, en fonction de l’interaction de la
mole´cule avec des e´le´ments de l’environnement (eg. des prote´ines).
Dans le mode`le WLC, la longueur de persistance est de´finie comme la distance au-
dela` de laquelle le mode`le perd son agencement directionnel. Elle peut varier entre
50 et 250 nm en fonction du niveau de compaction de l’ADN [Hagerman, 1988].
L’e´nergie de courbure
Un des moyens de de´chiffrer la relation entre l’organisation spatiale du
chromosome et son activite´ transcriptionnelle est l’e´tude thermodynamique
[Junier et al. , 2010] base´e sur un mode`le WLC (Worm-Like Chaine) du chromo-
some. Le mode`le WLC est de´fini par une e´nergie de courbure qui est la conse´quence
du fait que la mole´cule d’ADN soit soumise a` de l’agitation thermique et au milieu
visqueux [Strick et al. , 2003]. L’e´nergie de courbure Ec est calcule´e en fonction d’un
coefficient de courbure K qui refle`te le couˆt e´nerge´tique pour courber localement la











est la variation du vecteur tangent le long de l’abscisse curviligne s de la
mole´cule (mode´lisant l’angle entre deux segments d’ADN) et L est la longueur totale
de la mole´cule.
Le coefficientK ne peut pas eˆtre de´termine´ a` l’avance, mais uniquement a` partir de la
connaissance des e´le´ments de la mole´cule et de son environnement physico-chimique.
Il s’agit d’un parame`tre qui s’adapte afin d’obtenir les proprie´te´s statistiques de la
mole´cule (eg. son rayon) observe´es dans les expe´rimentations.
Pour une chaˆıne de diame`tre infiniment petit (lorsque Ec est l’unique energie prise
en compte), K peut eˆtre exprime´ par (3.2) ou` lP est la longueur de persistance
de la mole´cule a` mode´liser, (kb.T ) est l’e´nergie thermique du syste`me, avec T la
tempe´rature et kb la constante de Boltzmann.
K = lP .kb.T (3.2)
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Le volume de´limite´
Chez les eucaryotes, l’ADN e´volue dans un noyau de´limite´ par une enveloppe
avec un diame`tre typique de 1µm. Par ailleurs, l’ADN a longtemps e´te´ conside´re´
comme une pelote de fils dispose´s ale´atoirement dans le noyau. Cependant, les
e´tudes conduites par Cremer ont re´ve´le´ que les chromosomes occupaient chacun
un territoire tridimensionnel distinct (voir la figure3.2), bien de´limite´, appele´

































Fig. 3.2 – Les territoires chromosomiques chez la poule [Cremer & Cremer, 2001],
chaque couleur repre´sente un territoire
taille des ces territoires est grossie`rement proportionnelle a` la taille du chromosome
correspondant. Toutefois, il existe des parame`tres qui peuvent la moduler (eg.
niveau global d’expression du chromosome). De plus, ces territoires ne sont pas
conside´re´s comme des compartiments du noyau cellulaire du fait qu’ils soient
perme´ables. En effet, l’e´tude de la re´gulation de l’expression des ge`nes en fonction
de la dynamique de la chromatine dans le noyau [Lanctoˆt et al. , 2007], montre que
certaines parties de la chromatine peuvent quitter leur territoire et que la position
de territoires voisins peut changer dans le temps.
On observe deux principaux mode`les (voir la figure 3.3) qui rendent compte des
relations spatiales entre des territoires chromosomiques voisins [Dupont, 2006] :
– Le mode`le ICD (InterChromatin Domain) : l’interface entre deux territoires est
de´pourvue de chromatine (ie. espaces interchromatiniens) et forme un re´seau
tridimensionnel de canaux qui permet la circulation (par diffusion passive)
des prote´ines ne´cessaires a` la transcription et l’exportation des produits au
travers des pores nucle´aires. Par ailleurs, ces espaces pourraient e´galement
servir de zone de stockage de macromole´cules ou encore de sie`ge aux re´actions
enzymatiques.
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– Le mode`le ICN (InterChromosomal Network) : il suppose que les frontie`res
d’un territoire chromosomique se recouvrent a` environ 40% de son volume
avec ses territoires voisins. Plus la chromatine est compacte, moins il y a de
possibilite´s d’interpe´ne´trations. Dans ce mode`le, les prote´ines ne´cessaires a` la
transcription, la re´plication et la re´paration de l’ADN ne sont pas confine´es
dans des espaces spe´cialise´s, mais peuvent circuler librement entre les boucles
de chromatine.
 
Fig. 3.3 – Les deux principaux mode`les d’organisation spatiale de la chromatine
dans le noyau. A droite, le mode`le ICD (InterChromatin Domain) et a` gauche, le
mode`le ICN (InterChromosomal Network) (tire´ de [Dupont, 2006])
La disposition des chromosomes dans le noyau est encore largement discute´e,
mais a` ce stade de notre recherche, nous ne nous inte´ressons pas a` la topologie des
territoires au sein du noyau.
3.2.2 Contraintes fonctionnelles
Un lien e´troit semble exister entre la structure et la fonction d’une mole´cule.
Plusieurs recherches ont e´tudie´ ce lien a` plusieurs niveaux d’e´chelle donnant lieu a`
des mode`les biologiques. Nous citons ici deux d’entre elles qui nous ont servi de
base pour notre travail.
La me´thode 3C : Capturing Chromosome Conformation
En re´alite´, la me´thode 3C ne repre´sente pas un mode`le biologique, mais les
donne´es issues de cette me´thode peuvent constituer un support pour la construction
d’un mode`le 3D de l’ADN.
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L’objectif de la me´thode 3C [Dekker et al. , 2002] est de de´tecter la fre´quence d’in-
teraction entre les ge`nes du chromosome. D’abord, la fre´quence d’interaction entre
une paire de ge`nes est mesure´e. Ensuite, graˆce a` ces mesures, une matrice carre´e
(dont la taille est le nombre de ge`nes dans le chromosome) est e´tablie (figure 3.4).
Elle repre´sente les fre´quences d’interactions entre chaque paire de ge`nes, d’un meˆme
chromosome, et re´ve`le ainsi leur disposition spatiale relative. Plus la fre´quence d’in-
teraction entre deux ge`nes est e´leve´e, plus les ge`nes ou les parties du chromosome
correspondantes sont proches spatialement. De ce fait, la me´thode 3C nous renseigne
sur un aspect de conformation spatiale globale de la fibre de chromatine.
(a) (b)
Fig. 3.4 – Me´thode 3C pour le chromosome III de Saccharomyces cerevisiae
[Dekker et al. , 2002] : (a) La matrice des fre´quences d’interactions des paires de
ge`nes (b) La conformation 3D globale
Le principe du sole´no¨ıde
Des e´tudes ge´nomiques ont re´ve´le´ des re´gularite´s dans la position des ge`nes
le long de l’ADN (figure 3.5), aussi bien chez la bacte´rie (Escherichia Coli)
[Ke´pe`s, 2004] que chez l’eucaryote (Sacchromyces Cerevisiae) [Ke´pe`s, 2003]. Chez
la levure, les ge`nes qui sont controˆle´s par les meˆmes facteurs de transcription
tendent a` eˆtre soit regroupe´s le long de l’ADN, ou re´gulie`rement espace´s le long des
chromosomes. En outre, pour des ge`nes situe´s dans le meˆme bras de chromosome,
l’espacement est identique pour la plupart des facteurs de transcription, bien qu’il
diffe`re d’un bras a` l’autre.
D’une part, il existe une pe´riodicite´ entre les ge`nes co-re´gule´s. D’autre part,
des observations montrent que les ge`nes sont transcrits dans des comparti-
ments de la cellule. Ces deux e´le´ments associe´s ont amene´ Ke´pe`s a` proposer un
mode`le d’organisation sole´no¨ıdale (figure 3.6) pour les ge`nes au sein d’une cellule
[Kepes & Vaillant, 2003].
Cette nouvelle organisation offre une nouvelle perspective pour comprendre le
phe´nome`ne de co-localisation 3D dans la cellule. En effet, l’alignement des ge`nes
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Fig. 3.5 – Le long du chromosome (en orange) les ge`nes co-re´gule´s (de la meˆme
couleur) sont espace´s re´gulie`rement par un multiple d’une pe´riode donne´e (extrait
de [Kepes & Vaillant, 2003])
co-re´gule´s selon l’organisation sole´no¨ıdale favorise la probabilite´ de transcription du
groupe de ge`nes sans de´penser de l’e´nergie a` former des boucles ou d’autres struc-
tures locales. De plus, la possibilite´ d’avoir un principe d’organisation, a priori, qui
fait que les ge`nes sont dispose´s pe´riodiquement favorise la formation des usines a`
transcription2 qui peuvent eˆtre situe´es a` diffe´rents endroits le long de la structure
pe´riodique.
Fig. 3.6 – L’organisation sole´no¨ıdale est la plus adapte´e pour regrouper spatialement
les ensembles de ge`nes co-re´gule´s [Kepes & Vaillant, 2003]
3.2.3 Mode`le 3D de la mole´cule
Les contraintes architecturales (pre´ce´demment de´crites) vont permettre de
construire le mode`le 3D pre´liminaire qui constituera la base de notre travail. C’est
en effet ce mode`le qui va eˆtre propose´ a` l’utilisateur. Ensuite, a` travers le syste`me
2Les usines a` transcription sont des re´gions discre`tes du noyau de la cellule que l’ADN a` trans-
crire viendrait traverser. Elles sont riches en enzymes spe´cialise´es et en complexes prote´iniques
ne´cessaires a` l’activation des ge`nes.
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d’analyse in virtuo, l’utilisateur pourra le modifier vers une conformation qui lui
semble plus acceptable.
Le diame`tre et la longueur de persistance du chromosome permettent d’identifier
l’e´le´ment de base du mode`le 3D (ie. le cylindre qui va eˆtre pre´sente´ dans la suite).
Les phe´nome`nes de l’e´nergie de courbure, de l’auto-e´vitement et du volume confine´
imposeront une organisation spatiale de l’ensemble des e´le´ments formant le mode`le
3D (ie. l’ensemble des cylindres) en permettant d’e´tablir la relation entre eux. L’or-
ganisation du mode`le 3D est donne´e dans ce qui suit.
Choix de la repre´sentation
En utilisant le diame`tre et la longueur de persistance, nous pouvons imaginer
une entite´ e´le´mentaire qui sera utilise´ dans la construction du mode`le 3D du
chromosome. Ces deux contraintes nous imposent de prendre comme primitive un
cylindre (figure 3.7) dont le rayon r0 est celui de la mole´cule mode´lise´e.
1/5 Longueur de 
persistance
Diamètre
Fig. 3.7 – Cylindre de base du mode`le 3D
Le proble`me ici est de re´aliser une simulation nume´rique d’un polyme`re continu
avec des cylindres discrets. Il faut donc utiliser un segment de longueur e´gale a`
une petite fraction de la longueur de persistance. La relation 3.3 permet d’obtenir
les bonnes proprie´te´s statistiques [Vologodskii et al. , 1992]. Ainsi il est possible de
de´terminer la longueur du cylindre de base (figure 3.7).
l0 < lP/5 (3.3)
ou` l0 est la longueur du cylindre et lP est la longueur de persistance de la mole´cule.
A` partir de cette proprie´te´, il est possible de de´terminer le nombre de cylindres
ne´cessaires a` la mode´lisation d’un chromosome donne´. Si nous ne disposons pas de
la longueur du chromosome a` mode´liser, il est possible de la calculer. La longueur
de persistance lp est e´quivalente a` un certain nombre Npb(lp) de paires de bases.
Sachant que lp correspond a` Npb(lp), et que le nombre de paires de bases d’un
chromosome Npb(chrom) est connu, il est possible de de´duire la longueur d’un





D’autre part, un cylindre a pour longueur l0, donc le nombre de cylindres compo-
sants un chromosome peut eˆtre calcule´ par la partie entie`re supe´rieure de la division
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Concernant la contrainte du volume, nous avons fait le choix de conside´rer qu’un
territoire chromosomique a une taille fixe afin de simplifier notre mode`le nume´rique.
A` ce niveau, nous ne prenons pas en compte les recouvrements qu’il pourrait y avoir
entre les territoires voisins, ni les de´passements de l’ADN a` un instant donne´. Nous
avons donc repre´sente´ ce volume par une sphe`re dont la taille est proportionnelle a`
la taille du chromosome correspondant (voir la figure 3.8).
Dépassement 
Volume 
Fig. 3.8 – Le volume englobant le chromosome est de´limite´ dans le noyau de la
cellule
Quant a` la contrainte de l’e´nergie de courbure, elle joue un roˆle important dans
la compaction de la mole´cule. En effet, la transformation qui relie un cylindre a` un
autre de´pend des angles entre ces cylindres (repre´sente´ dans la figure 3.11 sur un seul
axe). Ces meˆme angles sont soumis a` la contrainte de l’e´nergie de courbure. Nous
nous sommes inspire´s du mode`le de simulation pre´sente´ dans [Junier et al. , 2010]
afin de mode´liser cette contrainte angulaire.
Chaque paire de cylindres conse´cutifs i et i + 1 forme un angle δi qui apporte une
energie de courbure Eic (donne´e par l’e´quation 3.6) a` l’e´nergie totale E du mode`le











Chaque articulation du mode`le (une articulatino e´tant le point ou` deux cylindres
conse´cutifs se rejoignent) dispose de trois degre´s de liberte´, c’est-a`-dire trois axes
de rotations possibles. Il s’agit donc de liaisons rotule dont la repre´sentation
sche´matique est donne´e dans la figure 3.9.
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Fig. 3.9 – Repre´sentation she´matique d’une liaison rotule
Il est a` noter que l’un des axes se trouve eˆtre celui du cylindre. Par conse´quent,
cet axe de rotation (axe de syme´trie du cylindre) est ne´glige´ puisque les rotations
autour de ce dernier provoque un phe´nome`ne de torsion qui n’est pas autorise´. Au
final, seule la rotation sur deux axes de´termine la transformation applique´ d’un
cylindre a` l’autre (voir figure 3.10).








Rotation du cylindre i+1 
dans R1
Fig. 3.10 – Rotations possibles entre deux cylindres successifs : transformations
applique´s au cylindre i+ 1 dans le repe`re R1 du cylindre i
place´s les segments du chromosome les uns apre`s les autres (figure 3.11).
En de´finitive, le mode`le 3D d’un chromosome donne´ est forme´ de N cylindres
joints et rigides (impe´ne´trables) de rayon r0 et de longueur l0 chacun. Le mode`le a
donc (N − 1) articulations.
Organisation du mode`le 3D
Le mode`le 3D du chromosome se compose de :
• Cylindres, dont le premier est centre´ a` l’origine de la sce`ne 3D. Les cylindres
sont articule´s les uns par rapport aux autres.








Fig. 3.11 – L’e´nergie de courbure contraint la structure de la mole´cule en fonction
de l’angle de rotation θ de chaque cylindre
• Un territoire chromosomique est repre´sente´ par une sphe`re centre´ par rapport
au volume englobant de l’ensemble des cylindres.
La de´pendance entre les segments du chromosome fournit une structure implicite
pour la description de la mole´cule par un graphe de sce`ne. Le graphe de sce`ne
permettra de structurer de manie`re logique la repre´sentation spatiale de la mole´cule.
Il s’agit d’un arbre hie´rarchique dont les nœuds sont les transformations possibles (ie.
translations ou rotations), et les feuilles sont des objets 3D qui forment le mode`le.
L’arbre hie´rarchique (figure 3.12) donne´ par le graphe de sce`ne peut ensuite eˆtre
parcourue afin d’afficher l’ensemble des objets 3D.






Fig. 3.12 – Exemple de graphe de sce`ne pour un mode`le a` deux cylindres et une
sphe`re
92 CHAPITRE 3. UNE MODE´LISATION 3D DU CHROMOSOME
Cette repre´sentation hie´rarchique offre certains avantages en animation. D’abord,
elle permet de s’assurer que toute transformation sur un objet (eg. cylindre) sera
re´percute´e sur l’ensemble des objets qui en sont de´pendant (ie. ses descendants).
Par exemple, cela permettra d’appliquer la meˆme transformation ge´ome´trique a` un
groupe de cylindres. De plus, ce type de structuration oˆte la confusion autour des
repe`res, puisqu’elle permet de garder un repe`re canonique a` partir du quel tous les
trace´s sont fait. Il s’agit donc d’une structure qui combine des impe´ratifs a` la fois
ge´ome´triques, fonctionnels et graphiques.
Cependant, le mode`le de repre´sentation que nous avons choisi pre´sente certaines
limites. Premie`rement, l’influence des effets de se´quences n’est pas prise en compte
dans le mode`le. Les cylindres e´tants de taille fixe, il est difficile de reproduire la
compaction ou au contraire le relaˆchement induit par des combinaisons spe´cifiques
de la se´quence.
Par ailleurs, le mode`le n’offre pas de re´alisme a` petite e´chelle (par exemple, au niveau
de la structure en double he´lice). Il n’est pas possible de mode´liser les niveaux
de compactions ante´rieurs a` la chromatine. De plus, le mode`le, tel que propose´,
est statique. Il doit donc eˆtre simplifie´ afin de pourvoir eˆtre exploitable dans des
simulations de dynamique.
3.2.4 Approches de mode´lisation 3D
La structure hie´rarchique assure´e par le graphe de sce`ne permet de caracte´riser
les relations entre les objets graphiques. De´sormais, il faut les placer dans l’espace,
c’est-a`-dire trouver les transformations qui relient les objets entre eux.
Nous avons d’abord adopte´ une approche de mode´lisation 3D base´e sur un algorithme
de backtraking. Cependant, les limites de cet algorithme nous ont amene´s a` adopter
une autre approche. Ainsi, nous avons de´veloppe´ un nouvel algorithme de´taille´ dans
ce qui suit.
Algorithme de Backtraking
Dans cette section, nous de´crivons le processus pour la ge´ne´ration d’un cylindre
de la mole´cule (figure 3.13). Tout d’abord, nous ge´ne´rons un angle ale´atoirement,
puis nous ve´rifions l’e´tat de l’e´nergie de courbure comme nous l’avons de´crit a` la
section 3.2.1.
Ensuite, selon la probabilite´ d’acceptation, si l’angle est refuse´, nous retournons a`
l’e´tape de la ge´ne´ration ale´atoire. Nous en ge´ne´rerons un autre.
Autrement, si l’angle est accepte´, nous passons a` la ve´rification de l’e´tat de la
contrainte du volume englobant en fonction du diame`tre du volume. La de´tection
de de´passement du volume se fait en comparant le diame`tre du volume englobant
(ie. de la sphe`re) a` celui de la bounding box (ie. volume englobant) de la mole´cule.
Si le diame`tre du volume est supe´rieur, cela signifie que la limite n’est pas encore
atteinte. Donc, nous continuons a` ge´ne´rer des cylindres. Sinon, si le mode`le atteint
la limite de volume (ie. la condition du volume n’est pas ve´rifie´e) nous devons
supprimer le dernier cylindre ge´ne´re´ et retourner a` la premie`re e´tape, qui consiste a`
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ge´ne´rer un angle ale´atoire.
Cette de´marche est assure´e par une fonction re´cursive qui permet de revenir, si
ne´cessaire, au cylindre i−1, i−2, et ainsi de suite. Cette fonction re´cursive consiste
a` ge´ne´rer un cylindre en passant par le cycle que nous avons de´crit. Si ce cylindre
ne remplit pas les conditions au bout d’un certain nombre d’ite´rations (Nmax sur la
figure 3.14), la fonction re´cursive le supprime et relance la ge´ne´ration a` nouveau.
Nous avons utilise´ cette fonction pour que l’algorithme ne se bloque pas lors de la
ge´ne´ration d’un cylindre.
La fonction a comme parame`tre un compteur qui permet de savoir combien de
cylindres ont e´te´ supprime´s, et donc de savoir combien il faudra en re-ge´ne´rer.
Bien e´videmment, le nombre de cylindres a` ge´ne´rer initialement est donne´ a`
l’avance, car il est calcule´ en fonction de la longueur de la mole´cule comme de´crit
dans la section 3.2.1.
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Pour un 
cylindre i
Générer un angle 
aléatoire

















permet de revenir 
au i-1, i-2,...,1
Fig. 3.13 – Le processus de ge´ne´ration d’un cylindre par l’algorithme de backtraking
Toutefois, cet algorithme pre´sente certaines limites. D’abord, il s’agit d’une ap-
proche de ge´ne´ration ordonnance´e des cylindres (ge´ne´ration du cylindre i, ensuite
cylindre i + 1, i + 2, etc.) ce qui est de´favorable a` la conservation d’un e´quilibre
thermodynamique.
Par ailleurs, la compacite´ risque d’eˆtre mal re´partie sur l’ensemble du mode`le car
l’algorithme a tendance a` relaˆcher les premiers cylindres et compacter les derniers.
Ensuite, le principe de cet algorithme ne´cessite un arbre de recherche assez impor-
tant comme le montre la figure 3.14. Ce qui implique qu’il faut souvent un grand
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nombre d’ite´rations avec le risque de ne pas atteindre une solution. Par conse´quent,
on atteint rapidement la limite de la pile. L’algorithme pre´sente e´galement le risque
de suppression de bonne conformation locale (ie. qui respecte toutes les contraintes)










Angle accépté Angle validé, 
cylindre positionné
Angle refusé
Fig. 3.14 – Etapes de la recherche d’une conformation spatiale de la mole´cule par
l’algorithme de backtraking
Algorithme du mode`le par compression
Afin reme´dier aux limites de l’algorithme de backtraking nous envisageons une
autre alternative qui consiste a` de´marrer d’une configuration tre`s compacte de
l’ADN et ensuite de relaxer l’e´nergie petit a` petit.
Pour cette nouvelle approche, nous avons choisi de faire l’e´quivalent de cela mais a`
l’oppose´. En d’autres termes, nous commenc¸ons par une configuration relaxe´e du
mode`le et ensuite nous le compactons petit a` petit (figure 3.16).
Cette approche consiste d’abord a` ge´ne´rer tous les cylindres avec la contrainte de
l’e´nergie de courbure ainsi que l’auto-e´vitement (pas de collisions des cylindres
entre eux), mais sans la contrainte volumique.
Afin d’y arriver nous utilisons la me´thode Monte-Carlo (avec les proce´dures de
Metropolis). Cette me´thode consiste a` :
1. tirer ale´atoirement un cylindre parmi l’ensemble,
2. appliquer une rotation 3D au cylindre choisi, autour de l’axe du cylindre qui le
pre´ce`de. L’angle de rotation est e´galement tire´ ale´atoirement dans [−λm, λm]





Ainsi, un mode`le global, mais qui ne respecte pas toutes les contraintes, est
obtenu. La dernie`re contrainte a` ve´rifier est celle du volume sans pour autant
modifier celle de l’e´nergie de la mole´cule.
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Dans ce but, nous re´utilisons la me´thode pre´ce´dente (de Monte-Carlo). Un
cylindre est se´lectionne´ ale´atoirement dans tout le mode`le. Ensuite, a` ce cylindre
est associe´ un nouvel angle tire´ ale´atoirement dont nous ve´rifions la condition de
l’e´nergie de courbure, toujours en fonction de sa probabilite´ d’acceptation. Cette
e´tape est re´pe´te´e jusqu’a` ce que l’angle soit accepte´. A ce moment-la`, la limite
du volume est ve´rifie´e en fonction de son diame`tre. Si la limite n’est toujours pas
atteinte, un autre cylindre est tire´ auquel la me´thode pre´ce´demment de´crite est
applique´e. Le de´roulement de l’algorithme est illustre´ dans la figure 3.15.
Les modifications apporte´es aux angles au niveau local donnent un effet de
compression au mode`le 3D a` l’e´chelle globale. Cet algorithme a e´te´ inspire´ par le
phe´nome`ne de froissement (ie. compression) d’une feuille de papier. Si on conside`re
que la feuille est le mode`le 3D ge´ne´re´ sans la contrainte de volume et que l’objectif
est de donner a` la feuille l’aspect d’une boule d’une taille bien pre´cise, notre
algorithme est alors le proce´de´ qui nous a amene´ a` la boule de papier de´sire´e.
Ce nouvel algorithme se base, comme le pre´ce´dent, sur un principe comple`tement
ale´atoire. Son principal avantage est sa convergence vers une solution possible, donc
la certitude d’atteindre une solution sans forcement passer par un grand nombre
d’ite´rations. De plus, contrairement a` l’algorithme de backtraking, ici la compacite´








Angle accépté Angle validé, cylindre positionné!i
Angle appliqué au 
cylindre sélectionné
Fig. 3.15 – Etapes de la recherche d’une conformation spatiale de la mole´cule par
l’algorithme de du mode`le par compression
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Fig. 3.16 – Le processus de ge´ne´ration des cylindres pour l’algorithme du mode`le
par compression
Remarque
Nous avons mene´ une e´tude comparative des deux algorithmes propose´s. La
demarche adopte´e a consiste´ a` effectuer dix re´ge´ne´rations d’un mode`le 3D d’un
chromosome constitue´ de 58 cylindres avec chacun des algorithmes.
Etant donne´ que les conformations spatiales sont ale´atoires, le temps de calcul peut
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eˆtre tre`s variable pour un meˆme algorithme de calcul. Toutefois, la moyenne des
re´sultats te´moigne de l’avantage de l’algorithme du mode`le par compression sur
celui de backtraking.
En effet, les re´sultats obtenus montrent que pour l’algorithme du mode`le par
compression la dure´e de la re´solution de la structure spatiale est de l’ordre de la
seconde. Cependant, pour le cas de l’algorithme de backtraking, lorsque la structure
est re´solue (une solution est atteinte), le temps est de l’ordre de la minute.
3.3 Bilan
Dans ce chapitre, nous avons traite´ la partie de mode´lisation 3D de notre
approche d’aide a` l’analyse mole´culaire in virtuo. Nous nous sommes base´s sur
des contraintes architecturales et fonctionnelles de l’organisation spatiale du
chromosome. Ces contraintes, identifie´es et spe´cifie´es, nous ont permis de proposer
une structuration hie´rarchique du mode`le 3D.
Le chromosome sera repre´sente´ par une chaˆıne de cylindres dont les proprie´te´s sont
tire´es des contraintes pre´ce´demment identifie´es. Les dimensions du cylinder sont
de´termine´s par le diame`tre et la longueur de persistance de la mole´cule. De plus, les
positions relatives des cylindres sont de´termine´es par la contrainte angulaire (due a`
l’e´nergie de courbure). Pour finir, la contrainte volumique (due au volume de´limite´
du chromosome) est repre´sente´ par une sphe`re.
Deux approches de construction automatique des mode`les ont e´te´ conc¸u. Apre`s
une comparaison des performances de chacune de ces approches, nous avons retenu
l’algorithme du mode`le par compression.
A` l’issue de cette partie, la structure de donne´e du mode`le 3D du chromosome
est preˆte a` eˆtre visualise´e. De plus, elle est capable de supporter des modifications.
Nous pouvons alors passer a` la phase d’animation de notre mode`le, c’est-a`-dire a` la
phase d’interaction de notre syste`me d’analyse.
Chapitre 4
Assistance a` l’interaction 3D sous
contraintes
Re´sume´
Notre syste`me d’analyse in virtuo comprend une phase interaction Homme-
Mole´cule, ou plus ge´ne´ralement, Homme-Mode`le, et ce a` travers une interface de
Re´alite´ Virtuelle. La particularite´ de ce syste`me se situe au niveau du respect des
contraintes lie´es au domaine d’application pour une mode´lisation 3D (vue dans le
chapitre 3) et une interaction plus proches de la re´alite´. Dans ce chapitre, nous
proposons la conception d’un mode`le d’assistance a` l’analyse in virtuo qui aide l’uti-
lisateur a` accomplir les taˆches d’interaction tout en respectant les contraintes de
l’application. Notre mode`le d’assistance s’appuie sur les contraintes du domaine,
les outils d’assistance et les taˆches de l’interaction. Nous avons choisi comme outil
d’assistance des guides virtuels proposants des modalite´s sur les diffe´rents canaux
sensori-moteurs (audio, visuel, haptique).
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4.1 Introduction
La proble´matique que nous posons est lie´e d’une part a` l’interaction 3D dans
les environnements de Re´alite´ Virtuelle et d’autre part au domaine d’application
biologique, qui reste un environnement contraint par un ensemble de lois (chimiques,
bio-physiques, etc.).
Le besoin d’un syste`me d’analyse in virtuo des mole´cules se justifie par les
avantages de la Re´alite´ Virtuelle dans l’exploration de donne´es complexes et
massives, mais aussi par sa capacite´ a` simplifier et a` rendre intuitive l’interaction
Homme-Mole´cule. Toutefois, l’analyse en biologie mole´culaire, parmi d’autres
domaines d’application, exige un respect rigoureux de nombreuses contraintes
(eg. lie´es a` l’environnement du vivant). Dans le chapitre 2 nous avons de´crit les
principes de l’interaction 3D sous contraintes et nous avons avance´ qu’un syste`me
d’assistance est ne´cessaire au bon respect des contraintes.
Notre syste`me d’aide a` l’analyse in virtuo se compose d’une phase de
mode´lisation 3D, une phase de visualisation et une dernie`re phase d’interaction 3D.
Le module concernant la mode´lisation 3D a e´te´ traite´ dans le chapitre 3, ou` nous
avons pre´sente´ un premier mode`le simple de la mole´cule e´tudie´e (a` savoir l’ADN).
Dans ce chapitre nous avons e´galement identifie´ les contraintes qui sont lie´es a` notre
application. Certaines contraintes sont architecturales (ie. physico-chimiques) et
interviennent tant au niveau ge´ome´trique du mode`le qu’au niveau de l’interaction
3D. De´sormais, nous nous inte´ressons aux phases de visualisation et d’interaction
3D du syste`me. Ainsi, nous nous sommes confronte´s aux difficulte´s de l’interaction
3D sous contraintes et a` la ne´cessite´ d’assister l’utilisateur afin qu’il puisse accomplir
ses diffe´rentes taˆches dans le respect des contraintes impose´es.
Par ailleurs, nous pouvons de´fendre que tout syste`me de Re´alite´ Virtuelle, re´gi
par des contraintes environnementales et de´die´ a` des utilisateurs non experts, peut
be´ne´ficier d’un principe d’assistance.
L’e´tude exploratoire (de´taille´e en annexe A) que nous avons mene´ dans le but
d’e´tudier et d’analyser les besoins des biologistes le confirme. Cette e´tude est base´e
sur un questionnaire a` re´ponses ouvertes. Ceci est une premie`re e´tape qui vise a`
mieux comprendre les besoins des biologistes en termes d’expe´riences avec des outils
de Re´alite´ Virtuelle (immersifs ou semi-immersifs). Elle permet aussi d’identifier
des modalite´s d’interaction potentielles qui seront e´tudie´es et valide´es par la suite
dans le travail.
Les re´sultats issus de cette e´tude de´notent de l’inte´reˆt particulier accorde´ par les
scientifiques aux outils d’exploration de donne´es scientifiques a` travers des interfaces
de Re´alite´ Virtuelle. Toutefois, les utilisateurs potentiels soulignent le besoin en
interface simple et intuitive (42% des personnes questionne´es) mais surtout fide`le a`
la re´alite´ (ie. plus cre´dible) (84% des personnes questionne´es).
La notion d’assistance prend alors toute son ampleur, d’une part pour assurer a`
l’utilisateur novice une interaction simple de´pourvue de toutes difficulte´s mate´rielles
ou logicielles. D’autre part, un module d’assistance permettra d’accompagner
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l’expert dans ses actions en l’aidant a` respecter les contraintes impose´es par
l’environnement de travail, apportant ainsi plus de cre´dibilite´ au syste`me. Cela a e´te´
confirme´ par 75% des personnes questionne´es qui ont souhaite´ avoir une assistance
lors du processus d’interaction Homme-Mole´cule.
Dans ce qui suit, nous de´crivons les fondements d’un syste`me d’assistance et
nous proposons les guides virtuels comme outils concrets pour l’aide au respect
des contraintes.
4.2 Un mode`le d’assistance a` l’interaction 3D
sous contraintes
4.2.1 De´finition
Dans un cas ge´ne´ral, l’assistance de´signe l’action de porter aide ou secours a` une
personne afin de re´aliser une taˆche donne´e.
Dans le cadre de l’interaction 3D, nous pouvons de´finir l’assistance comme un en-
semble de moyens et de guides informatiques que le syste`me met a` la disposition

















Fig. 4.1 – Une classe d’assistance regroupe les attributs et les me´thodes ne´cessaires
a` l’exe´cution d’une taˆche dans le respect des contraintes de l’application.
L’inte´gration de l’assistance dans le processus d’interaction avec les envi-
ronnements de Re´alite´ Virtuelle vise a` de´charger l’utilisateur de tout besoin de
concentration sur la manie`re d’interagir, lie´e aux contraintes mate´rielles ou encore
aux techniques logicielles utilise´es. Pour les meˆmes raisons, l’assistance permet
d’inte´grer certaines contraintes lie´es au domaine d’application directement au
syste`me d’interaction, d’une fac¸on transparente par rapport a` l’utilisateur. En
d’autres termes, l’assistance aide a` respecter les contraintes ou a` en informer
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l’utilisateur.
Dans le contexte de la conception oriente´e objet, l’assistance serait repre´sente´e
par une classe (figure 4.1) dont les attributs sont les outils d’assistance et les
me´thodes sont les algorithmes qui exe´cutent ces outils.
4.2.2 Assistance vs autonomie
Le concept d’assistance affiche un rapport particulier avec la notion d’autonomie.
Nous parlons d’autonomie lorsqu’il s’agit du syste`me et d’interactivite´ quand on se
positionne du point de vue de l’utilisateur.
La notion d’autonomie est associe´ a` l’interactivite´ de l’utilisateur avec un syste`me
de Re´alite´ Virtuelle (voir figure 4.2). En effet, l’autonomie d’un syste`me est inver-
sement proportionnelle au degre´ d’interactitivite´ de l’utilisateur (plus l’utilisateur
est actif au cours de l’application, moins le syste`me est autonome). L’interactivite´
peut eˆtre de trois niveaux [Tisseau, 2001] :
– L’animation temps re´el correspond a` un niveau ze´ro d’interactivite´ puisque
l’utilisateur ne peut qu’observer l’activite´ du mode`le en cours d’exe´cution.
L’utilisateur est, dans ce cas, un simple spectateur du mode`le.
– La simulation interactive correspond a` un premier niveau d’interactivite´ car
l’utilisateur peut tester la re´activite´ du mode`le a` travers certains parame`tres
accessibles. Il joue ainsi le roˆle d’acteur dans la simulation.
– La mode´lisation en ligne correspond a` un deuxie`me niveau d’interactivite´
d’ordre supe´rieur. L’utilisateur peut cre´er et/ou modifier le mode`le en cours













Fig. 4.2 – Les diffe´rents niveaux d’interactivite´ face aux niveaux d’autonomie en
Re´alite´ Virtuelle (adapte´ de [Tisseau, 2001])
Afin d’identifier la relation entre le concept d’assistance et la notion d’autonomie,
nous allons essayer de de´terminer la granularite´ d’assistance.
La notion de granularite´ de´finit la taille du plus petit e´le´ment, de la plus grande
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finesse d’un syste`me. Quand on arrive au niveau de granularite´ d’un syste`me, on ne
peut plus de´couper l’information.
Dans le domaine de l’assistance, la granularite´ repre´sente l’assistance ne´cessaire a`
un utilisateur pour un syste`me donne´e en fonction de son autonomie (figure 4.3).
Lorsqu’un syste`me n’est pas du tout autonome, il adopte une approche interac-
tive de fonctionnement (mode´lisation en ligne), c’est donc a` l’utilisateur d’effec-
tuer toutes les taˆches ne´cessaires manuellement. Dans ce cas, la probabilite´ que
l’ope´rateur commette une erreur est importante, il a donc besoin d’une grande as-
sistance. Re´ciproquement, si le syste`me est comple`tement autonome, adoptant une
approche automatique de fonctionnement (animation temps re´el), on peut conside´rer
qu’il est fiable et que la probabilite´ d’erreur est faible. Dans ce cas, l’utilisateur n’est
qu’un superviseur au syste`me ainsi l’assistance qui pourrait lui eˆtre apporte´e est
moins importante.
Par conse´quent, une relation existe entre l’autonomie d’un syste`me et le type d’as-
sistance dont son utilisateur devrait be´ne´ficier. Plus un syste`me est autonome et
moins son utilisateur a besoin d’assistance.
Approche automatique Approche interactiveApproche Hybride
Autonome Semi-autonome Pas autonome
Niveau d'assistance
Faible Elevée
Fig. 4.3 – Niveau d’assistance requise en fonction de l’autonomie des syste`mes
La granularite´ d’assistance de´termine ainsi la nature de l’assistance ne´cessaire en
fonction de l’autonomie d’un syste`me. Quant au grain de l’assistance, il caracte´rise
le besoin en assistance. Nous de´finissons trois types de grain pour l’assistance :
– Grain gros (forte assistance) : Le syste`me n’est pas autonome, il est
comple`tement ge´re´ par un utilisateur qui, a` travers une approche interactive,
peut cre´er et modifier les parame`tres de l’application ;
– Grain moyen (moyenne assistance) : Le syste`me est semi-autonome. Il
fonctionne en deux phases simultane´es ou alterne´es, une phase automatique
de fonctionnement et une phase interactive pendant laquelle l’utilisateur
apporte son expertise au bon fonctionnement de l’application. Nous appelons
ce mode l’approche hybride ;
– Grain petit (faible assistance) : le syste`me est comple`tement autonome, il est
ge´re´ par des programmes et des algorithmes qui s’exe´cutent automatiquement.
104CHAPITRE 4. ASSISTANCE A` L’INTERACTION 3D SOUS CONTRAINTES
Les diffe´rentes granularite´s d’assistance identifie´es permettent de de´finir plusieurs
niveaux d’assistance pour le respect des contraintes lie´es au syste`me (voir figure
4.4). Les niveaux d’assistance se de´clinent de la plus faible assistance a` la plus
forte. Le premier niveau d’assistance consiste a` informer l’utilisateur de l’existence
de contraintes. Un second niveau permet d’informer l’utilisateur d’un de´passement
de contraintes (ie. non-respect des contraintes). Le troisie`me niveau offre la possibi-
lite´ de renseigner l’utilisateur sur l’e´tat courant du respect ou du de´passement des
contraintes. Le dernier niveau, correspondant a` l’assistance la plus forte (ie. grain
gros), autorise le syste`me a` empeˆcher le de´passement des contraintes. La commu-
nication de ces informations et/ou actions peut eˆtre multimodale, elle peut se faire
suivant les trois canaux sensori-moteurs (visuel, audio et haptique).
Informer de l'existence des contraintes
Informer du non-respect des contraintes
Informer de l'état courant par rapport aux 
contraintes













Fig. 4.4 – Diffe´rents niveaux d’assistance pour le respect des contraintes, les infor-
mations et/ou actions sont transmises a` travers diffe´rentes modalite´s
Le degre´ d’autonomie d’un syste`me nous a permis de de´gager trois types
d’approches de fonctionnement : l’approche automatique, l’approche hybride et
l’approche interactive. D’autre part, nous avons observe´ que l’assistance apporte´e
a` un syste`me donne´ s’ajuste en fonction de son autonomie (figure 4.3). Ainsi, nous
avons pu de´finir une granularite´ d’assistance. Chacun des grains de´finit (grain gros,
moyen et petit) correspond a` une des approches de fonctionnement du syste`me.
La figure 4.5 repre´sente le syste`me d’une part, et son mode de fonctionnement
d’autre part. La partie automatique est sche´matise´e par un ordinateur et la partie
manuelle est sche´matise´e par un ope´rateur. Quant a` l’assistance, elle est repre´sente´e
par une ”boite a` outils” contenant un certain nombre d’outils d’assistance dont
l’ope´rateur peut be´ne´ficier afin de valider, corriger ou ame´liorer le fonctionnement
du syste`me. Selon les trois approches (automatique, hybride et interactive), l’im-
portance de chacun de ces e´le´ments est repre´sente´e dans la figure par la taille de son
illustration (eg. plus la boite a` outils est grande et plus l’assistance est importante).
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L’approche automatique (figure 4.5) est un mode de marche qui ne ne´cessite
pas ou tre`s peu d’intervention humaine. Elle se base sur un processus, qui une fois
programme´ ou mis en mouvement s’exe´cute sans intervention humaine. Ainsi, l’agent
a un roˆle de supervision, il a pour fonction de controˆler le de´roulement des ope´rations
en cours d’exe´cution.
Paralle`lement, l’approche automatique exige des moyens de calcul assez importants
car le syste`me se base exclusivement sur des programmes pre´alablement de´finis et
installe´s sur des machines dont la puissance est proportionnelle a` la complexite´ de
la taˆche a` exe´cuter.
Dans cette approche, le syste`me est autonome et il ne requiert pas une grande
assistance. On peut alors qualifier la granularite´ de l’assistance par ”un grain petit”.
Approche automatique Approche hybride Approche interactive
SystèmeSystèmeSystème
Fig. 4.5 – Repre´sentation de la de´pendance entre l’autonomie d’une part et l’as-
sistance d’autre part, pour le bon fonctionnement d’un syste`me. La phase auto-
matique est repre´sente´e par la machine, la phase interactive est de´termine´e par
l’ope´rateur et l’assistance est sche´matise´e par la boite a` outils. La taille de l’e´le´ment
est repre´sentative de son poids dans l’approche.
L’approche interactive se base sur l’intervention continue de l’ope´rateur qui ge`re
du de´but jusqu’a` la fin le fonctionnement du syste`me. L’agent pilote le de´marrage
du syste`me ainsi que son arreˆt, de plus il dirige toutes les manipulations ne´cessaires
au fonctionnement du syste`me. Par conse´quent, cette approche interactive impose
de grandes contraintes a` l’ope´rateur, en terme de concentration et de pre´cision voire
en terme de rapidite´. La partie automatique dans cette approche est ne´gligeable par
rapport a` l’intervention manuelle de l’humain. Elle se limite souvent a` des fonctions
basiques telles que la mise en marche ou l’arreˆt du syste`me, ou encore le rendu
de certaines informations. Dans ce cas, le syste`me n’est pas du tout autonome
et l’agent est seul responsable du bon fonctionnement du syste`me. Il doit alors
disposer d’une ”grande boite a` outils” (figure 4.5) qui repre´sente les diffe´rents
moyens d’assistance qui vont l’aider a` interagir dans le syste`me. Le syste`me doit
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donc be´ne´ficier d’une grande assistance ”grain gros”.
L’approche hybride est un compromis entre l’approche automatique et l’ap-
proche interactive. En effet, l’approche hybride met a` contribution, d’une fac¸on
assez e´quilibre´e, une part de fonctionnement automatique graˆce a` des moyens
informatiques mais aussi une part d’intervention humaine. L’ope´rateur ne fait
pas que superviser le fonctionnement du syste`me mais il participe manuellement
a` ce fonctionnement. Par conse´quent, lorsque le syste`me fonctionne en mode
non autonome (a` travers l’approche interactive), l’ope´rateur ne´cessite une assis-
tance a` la mesure de l’importance de la taˆche qu’il doit accomplir. Le syste`me est
en mode semi-automatique et doit donc be´ne´ficier d’une assistance a` ”grain moyen”.
Les trois niveaux d’assistance e´tant de´finis, il nous faut maintenant nous
inte´resser au moyens mis en œuvre et aux types d’assistance dont l’utilisateur pour-
rait be´ne´ficier.
4.2.3 Les types d’assistance
Nous nous servons, inconsciemment, d’outils d’assistance au quotidien. La re`gle
qui nous permet de tracer une droite en est un exemple, car il est possible de dessiner
cette meˆme droite a` main leve´e, toutefois le re´sultat ne serait pas aussi pre´cis.
Dans une application de Re´alite´ Virtuelle, le but du syste`me d’assistance, tel que
nous l’avons de´fini, est d’offrir a` l’utilisateur des outils pour l’aider dans son inter-
action avec l’application et alle´ger son besoin en concentration lorsqu’il ne doit pas
de´passer les contraintes fixe´es de l’application.
Il existe plusieurs outils d’assistance possibles. En effet, l’assistance peut se pre´senter
sous forme d’une simple communication d’informations ou encore sous forme d’aides
apporte´es par d’autres utilisateurs soit a` travers un e´change direct (eg. directives
verbales), soit par une collaboration active dans l’application (eg. partage d’entite´s
a` distance). Cependant, les outils d’assistance peuvent eˆtre bien plus e´labore´s, graˆce
a` des dispositifs informatiques, tels que des algorithmes de pre´diction (eg. pour an-
ticiper l’impact d’une taˆche sur le syste`me).
Dans cette section, nous nous inte´ressons uniquement aux outils d’assistance de type
informatique (logiciel). Certains interviennent dans des taˆches de l’interaction 3D
(Navigation, se´lection, manipulation et controˆle d’application), d’autres sont plus
ge´ne´raux et se pre´sentent sous diffe´rentes modalite´s sensorielles (visuelle, auditive
et haptique).
Assistance aux taˆches d’interaction 3D
L’interaction 3D permet a` l’utilisateur de se de´placer et d’agir dans le monde
virtuel, modifiant ainsi les proprie´te´s de celui-ci. Par conse´quent, plus l’interaction
3D est intuitive et efficace et plus elle procure a` l’utilisateur une sensation d’im-
mersion et de pre´sence dans l’environnement virtuel.
Toutefois, les techniques d’interaction 3D actuelles pre´sentent certaines limites et
n’exploitent pas au maximum les capacite´s de l’interaction 3D. Ainsi, l’utilisateur
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est souvent contraint a` se concentrer sur la me´thode d’interaction employe´e plus
que sur la taˆche qu’il doit effectuer.
En revanche, si l’on centre les e´tudes sur l’utilisateur et son comportement a`
l’inte´rieur de la sce`ne virtuelle on remarque qu’il est possible d’assister son
interaction 3D, en prenant en conside´ration ses intentions (ie. l’action ou la taˆche
vers laquelle il tend). Ce type d’assistance a pour but de simplifier les me´taphores
d’interaction 3D pour que la re´alisation d’une taˆche soit instinctive aux yeux de
l’utilisateur.
L’assistance aux taˆches de l’interaction 3D consiste alors a` aider l’utilisateur
a` l’exe´cution de chacune des taˆches de l’interaction 3D graˆce a` des techniques
affordantes. L’utilisateur n’aura donc plus besoin de penser au moyen d’exe´cution
d’une taˆche mais plutoˆt a` l’objectif de sa manœuvre (ie. son intention).
Dans notre cas, il ne s’agit pas de pre´voir les intentions de l’utilisateur mais
plutoˆt de lui faciliter le respect des contraintes de l’environnement dans lequel il
e´volue, tout en minimisant les risques d’erreurs.
Notre objectif est de rajouter une couche d’assistance au sche´ma classique de
l’interaction 3D qui viendrait s’intercaler entre l’action faite par l’utilisateur, a`
travers le dispositif mate´riel et les techniques d’interaction 3D, et la re´action
retourne´e. Cette couche ne modifiera pas le principe des techniques d’interaction 3D
utilise´es mais ope´rera comme un superviseur sur le comportement de l’utilisateur
afin de pre´dire et informer d’un de´passement de contraintes.
L’assistance peut eˆtre conside´re´e comme un moyen d’aide actif qui participe a` la
re´alisation de chacune des taˆches d’interaction 3D :
• Assistance a` la navigation
L’assistance a` la navigation repre´sente une aide au de´placement de l’utilisa-
teur dans le monde virtuel. Graˆce a` l’assistance, l’utilisateur disposera d’une
technique d’interaction 3D pour la navigation mais aussi un appui pour ne
pas de´passer les contraintes du domaine (par exemple, ne pas de´passer un
volume englobant).
• Assistance a` la se´lection
L’assistance a` la se´lection permet a` l’utilisateur de saisir n’importe quelle
entite´ du monde virtuel tout en respectant les limites du monde mode´lise´.
L’assistance a` la se´lection permet de respecter la pre´cision ne´cessaire a`
un domaine, le nombre d’entite´s a` se´lectionner ou encore les objets 3D
se´lectionnables.
• Assistance a` la manipulation
L’assistance a` la manipulation est le moyen de manier les entite´s de l’environ-
nement virtuel en respectant les lois qui re´gissent ces entite´s.
• Assistance au controˆle d’application L’assistance au controˆle d’applica-
tion peut eˆtre conside´re´e comme un controˆle d’application classique, qui en
fonction de l’e´tat du syste`me offre des commandes limite´es aux commandes
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qui sont possibles dans l’e´tat re´el e´quivalent.
Dans la suite, nous nous inte´resserons aux moyens qui permettent de re´aliser
l’assistance aux diffe´rentes taˆches de l’interaction 3D .
Assistance suivant les modalite´s sensorielles
L’assistance est mode´lise´e a` travers les trois canaux sensori-moteurs, a` savoir le
canal visuel, auditif et haptique.
L’assistance suivant les modalite´s est souvent couple´e a` l’assistance a` l’interaction
3D, puisqu’il s’agit du moyen d’assister a` l’exe´cution d’une taˆche. A´ chaque
assistance a` une taˆche de l’interaction 3D peut eˆtre associe´e une ou plusieurs
assistances selon une modalite´ pre´cise, comme repre´sente´ dans la figure 4.7. Ainsi,
chaque assistance suivant une modalite´ sensorielle peut eˆtre utilise´e a` tous les
niveaux de l’interaction 3D.
• Assistance Visuelle
La vue est le principal sens de l’Humain c’est pourquoi la modalite´ visuelle
est la plus exploite´e. L’assistance visuelle intervient pour guider l’utilisateur
a` se situer dans l’espace (eg. trouver sa direction), a` percevoir les objets qui
l’entourent et leurs caracte´ristiques (eg. taille, couleur, e´tat, position, etc.),
et a` l’informer de l’e´tat courant de la taˆche qu’il accomplit (eg. le sens de
manipulation, le de´passement d’une limite, etc.).
L’aide visuelle, selon le niveau d’assistance, peut se pre´senter sous forme de
code couleur, de textures, ou simplement d’un affichage textuel informatif (voir
la figure 4.6). L’assistance visuelle peut eˆtre plus e´labore´e graˆce a` des primitives
ge´ome´triques (eg. plans, sphe`res, cubes, etc.) en interaction avec les objets du
monde virtuel. La pre´sence de ces primitives n’est pas indispensable (comme
tout outil d’assistance) puisqu’elles n’interviennent pas concre`tement au niveau
de l’application, mais participent uniquement a` aider l’utilisateur dans ses
de´marches.
• Assistance Auditive
La principal caracte´ristique du canal auditif est qu’il est omnidirectionnel.
Graˆce, a` cela tous les sons de l’environnement sont capte´s sans avoir a` se
tourner vers la source. Cependant, aucun son n’est filtre´.
L’assistance auditive n’est pas la plus employe´e, bien que les rendus
audio peuvent ame´liorer la communication d’informations complexes
[Barrass & Zehner, 2000]. Elle est particulie`rement efficace pour la perception
des phe´nome`nes d’alerte et des phe´nome`nes qui e´voluent dans le temps, car
meˆme s’il est facile de manquer une donne´e visuelle (bre`ve ou mal situe´e),
cela l’est beaucoup moins pour un changement dans une sonorite´. L’assistance
auditive peut aider l’utilisateur a` se situer dans l’espace (comme pour un
malvoyant) graˆce a` une varie´te´ de sons, continues ou discontinues et selon
diffe´rentes fre´quences. De plus, il possible de distinguer diverses fre´quences
sonores e´mises simultane´ment, mais e´galement percevoir les changements de









Fig. 4.6 – Exemple d’assistance visuelle graˆce a` des indicateurs (objets virtuels et
couleurs) pour la se´lection et la manipulation
chacune.
• Assistance Haptique
L’assistance haptique permet d’ame´liorer la qualite´ d’interactivite´ de l’uti-
lisateur dans un environnement immersif. Elle est tre`s importante car elle
apporte une sensation de pre´sence a` l’utilisateur dans le monde virtuel et
ame´liore ainsi sa perception des objets qu’il manipule [Seeger & Chen, 1997]
ou des donne´es qu’il analyse [Lundin et al. , 2005].
Graˆce au sens tactile (par la peau) il est possible de percevoir les proprie´te´s
surfaciques des objets virtuels (eg. texture, vibrations, tempe´rature, etc.).
Quant au sens kinesthe´sique (par les muscles et les tendons), il permet a`
l’utilisateur de percevoir ses propres mouvements et les efforts du monde
exte´rieur sur lui (eg. poids d’un objet lors de sa saisie). Ainsi, l’assistance
haptique permet d’intervenir directement sur l’utilisateur. Cette modalite´
permet au syste`me de transcrire plus fide`lement l’assistance manuelle d’un
ope´rateur. L’information haptique est bien e´videment comple´mentaire aux
deux autres modalite´s.
Par ailleurs, le couplage entre les diffe´rentes modalite´s est e´galement inte´ressant,
pour renforcer le guidage de l’utilisateur [Bouyer, 2007]. Ainsi, afin d’ame´liorer
l’activite´ en Re´alite´ Virtuelle, plusieurs configurations sont possibles :
– La distribution : Lorsque la quantite´ d’information perc¸ue par l’utilisateur
est importante, il est inte´ressant de distribuer ces informations sur plusieurs
canaux, ce qui permet de percevoir diffe´rentes informations simultane´ment
et de diminuer la charge cognitive. Par exemple, si un ope´rateur doit assurer
une navigation dans un chemin pre´cis en e´vitant des obstacles mobiles.
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Le syste`me peut lui proposer une trajectoire visuelle afin de respecter le
chemin optimal. Tandis que paralle`lement, il lui indique les obstacles par
un signal sonore dont l’intensite´ est proportionnelle a` la distance qui les se´pare.
– La redondance : Plusieurs modalite´s e´quivalentes peuvent eˆtre utilise´es pour
une meˆme taˆche, chacune e´tant suffisante a` sa re´alisation. Cela permet
d’affirmer une information perc¸ue a` travers un canal sensoriel par une autre
information redondante, perc¸ue sur un canal diffe´rent. Le fait d’avoir la meˆme
information par diffe´rents moyens assure a` l’ope´rateur la confirmation de
l’information. Cela ne peut eˆtre be´ne´fique que lorsque les modalite´s choisies
sont pertinentes pour la taˆche de´sire´e.
Cela permet e´galement d’attirer plus l’attention de l’utilisateur, car un e´chec
de transmission de l’information a` travers une modalite´ donne´e peut eˆtre
re´tabli graˆce a` une autre modalite´. Par exemple, le clignotement d’un voyant
lumineux peut ne pas eˆtre remarque´ par un ope´rateur absorbe´ par l’exe´cution
d’une taˆche pre´cise, ainsi un bip sonore peut affirmer l’information transmise
par le voyant.
– La comple´mentarite´ : Elle consiste a` utiliser plusieurs modalite´s pour diffe´rents
aspects comple´mentaires d’une meˆme taˆche. Chaque modalite´ est ne´cessaire
a` la re´alisation de la taˆche mais pas suffisante. Chaque modalite´ transmet
une information inte´ressante mais pas comple`te. Par exemple, dans le but
d’observer la tempe´rature d’un objet, la modalite´ visuelle et auditive peuvent
eˆtre comple´mentaires. Dans ce cas, l’affichage (alphanume´rique) de la valeur
pre´cise de la tempe´rature peut eˆtre comple´te´ par une indication sonore
continue sur l’e´volution de cette dernie`re (eg. son grave pour le froid et aigu
pour le chaud). Cependant, l’affichage textuel indique une information pre´cise
mais pas ne´cessairement pratique pour l’utilisateur. A` l’oppose´, la modalite´
auditive peut constituer une solution ergonomique mais pas aussi pre´cise que
la modalite´ visuelle.
– La substitution : Elle consiste a` employer une modalite´ autre que la mo-
dalite´ assigne´e habituellement, e´ventuellement sur un autre canal (substitu-
tion sensori-motrice). Cela peut eˆtre fait par choix ou par obligation (eg.
manque mate´riel). Par exemple, il a e´te´ prouve´ que certains rendus audio
et visuels peuvent communiquer efficacement des informations habituellement
haptiques [Kitagawa et al. , 2005][Richard et al. , 2006]. Nous pouvons donc
imaginer que la collision entre deux objets rigides, lors d’une manipulation,
soit repre´sente´e par un changement de couleur des objets et un de´couplage
visuel a` de´faut d’un ve´ritable retour haptique.
4.2.4 Le mode`le d’assistance Contrainte-Outil-Taˆche
Le but de notre travail est de rendre possible et plus efficace l’intervention d’un
ope´rateur lors de l’activite´ d’un syste`me. Cependant, nous ne nous inte´ressons qu’a`


















Fig. 4.7 – Couplage entre l’assistance aux taˆches d’interaction 3D et l’assistance
suivant les modalite´s sensorielles
des syste`mes particulie`rement contraints que ce soit par la nature des taˆches a`
exe´cuter ou encore par le type d’environnement mode´lise´.
La figure 4.8 repre´sente les diffe´rents types de contraintes que nous avons identifie´s
pour un syste`me de Re´alite´ Virtuelle. Le premier type (illustre´ par la forme orange)
repre´sente les contraintes concernant les principaux modules de l’environnement
virtuel, a` savoir l’espace des objets et le syste`me d’interaction 3D. Le deuxie`me
type de contrainte (repre´sente´es par la forme jaune) se rapporte aux e´le´ments de
chacun des sous syste`mes pre´ce´dents. Ce type concerne donc les objets 3D et les
taˆches de l’interaction 3D.
Ainsi, si nous conside´rons qu’une contrainte est un parame`tre ou une donne´e de
notre syste`me, alors il peut y avoir des sous-contraintes dans notre application
(contraintes repre´sente´es en orange et sous-contraintes en jaune dans la figure 4.8).
Nous nous focalisons sur les contraintes globales lie´es au syste`me d’interaction
3D et les contraintes locales lie´es a` chacune des taˆches d’interaction 3D. Notre
inte´reˆt n’est pas d’assister l’utilisateur a` re´aliser les taˆches de l’interaction 3D en
ge´ne´ral. En revanche, nous nous inte´ressons au moyen de re´aliser une taˆche dans le
respect d’une ou plusieurs contraintes du domaine d’application.
Ainsi, afin d’assurer une interaction 3D en respectant les contraintes du domaine,
nous proposons le mode`le COT (Contrainte-Outil-Taˆche). Ce mode`le com-
porte trois composantes (voir figure 4.9) :
• La contrainte : Elle repre´sente les contraintes lie´es au domaine d’application.
Suivant notre classification (du chapitre 2), elle peuvent eˆtre locale et/ou
globale. La contrainte limite la taˆche d’interaction.

























Contrainte globale Contrainte locale
Fig. 4.8 – Distribution des contraintes dans un syste`me de Re´alite´ Virtuelle
• La taˆche : Elle repre´sente les actions possibles au sein d’une application. Elle
peut donc eˆtre re´duite aux quatre taˆches de l’interaction 3D : la navigation,
la se´lection, la manipulation et le controˆle d’application. La taˆche doit eˆtre
re´alise´e dans le respect de la contrainte.
• L’outil : Il inte`gre (ie. imple´mente) les contraintes au service des taˆches de
l’interaction 3D. L’outil est l’interface entre les deux autres composantes du
mode`le : la contrainte et la taˆche. L’outil d’assistance permet ainsi d’exe´cuter
une taˆche en obe´issant a` l’ensemble des re`gles impose´es par le domaine d’ap-
plication (ie. les contraintes). Il peut eˆtre de type visuel, auditif et/ou haptique.
Les composantes Contrainte et Taˆche de notre mode`le ont e´te´ introduites dans
le chapitre 2. De´sormais, nous nous inte´ressons a` la composante Outil de notre
mode`le d’assistance.
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Fig. 4.9 – Ensemble de classes constituant le mode`le Contrainte-Outil-Taˆche pour
l’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes.
4.3 Les Guides Virtuels comme outil d’assistance
La composante Outil de notre mode`le d’assistance joue le roˆle d’interface entre la
composante Contrainte et celle de la Taˆche. Le choix de l’outil d’assistance est donc
d’un inte´reˆt capital pour que le mode`le d’assistance puisse assurer convenablement
sa fonction au sein du syste`me de Re´alite´ Virtuelle.
L’outil peut eˆtre repre´sente´ par des indicateurs sensoriels (ie. visuels, auditifs
ou haptiques). Graˆce a` ces indicateurs, il est possible d’ajouter des ombres et
des textures sur le mode`le virtuel, mais aussi apporter une assistance de niveau
informatif en affichant des messages textuels, par exemple. Par ailleurs, le retour de
force peut eˆtre utilise´ pour aider les utilisateurs a` assembler des entite´s, pour simuler
des collisions entre objets, pour e´viter qu’un effecteur rencontre des obstacles de
l’environnement, etc.
Toutefois, la principale difficulte´ re´side dans le respect des contraintes lie´es a`
l’application, qu’elles soient impose´es par l’environnement ou par l’utilisateur.
En ce qui nous concerne, le principe de l’assistance repre´sente un moyen pour
aider l’utilisateur a` respecter ces contraintes. Ainsi, la question que nous nous
sommes pose´s est comment inte´grer, concre`tement, le principe de l’assistance dans
le syste`me afin de pre´server le respect des contraintes ?
Les guides virtuels fournissent a` l’ope´rateur des indications visuelles et audi-
tives, ainsi que des retours haptiques concernant une contrainte donne´e et suivant
la taˆche conside´re´e. Si un guide virtuel GVi est un outil qui aide au respect d’une
contrainte Ci alors :
GVi = f(Ci) (4.1)
Dans ce cas, l’assistance apporte´e par le syste`me est un ensemble de n guides vir-
tuels :
assistance = {GV1, GV2, ..., GVi, ..., GVn} (4.2)
Les guides virtuels repre´sentent ainsi un outil concret pour l’assistance. Ils se
de´clinent sous diffe´rentes formes et peuvent repre´senter diffe´rentes modalite´s sen-
sorielles.
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4.3.1 Contexte
Le concept de guide virtuel (GV), de l’anglais Virtual Fixtures, a e´te´ introduit
par Rosenberg [Rosenberg, 1992] afin d’ame´liorer les performances d’un ope´rateur
humain lors des taˆches de te´le´-manipulation avec retard de transmission (de´lai).
Ces me´taphores graphiques sont e´galement connues sous le nom de me´canismes
virtuels [Brooks et al. , 1992].
Les GVs ont e´te´ employe´s pour la commande en force d’un robot
[Joly & Andriot, 1995][Kosuge et al. , 1995], pour l’assistance a` l’ope´rateur en
environnement virtuel [Kheddar, 1997] ou encore pour l’assistance a` la te´le´-
manipulation en re´alite´ augmente´e [Otmane, 2000].
Ouramdane [Ouramdane et al. , 2006] a e´galement utilise´ ce concept dans l’assis-
tance a` l’interaction 3D pour le te´le´travail collaboratif en de´veloppant une nouvelle
technique d’interaction 3D, Follow-Me.
D’autre part, il y a des GVs haptiques qui ont e´te´ particulie`rement utilise´s
dans l’assistance des robots pendant la taˆche de manipulation. Il s’agit de la
combinaison d’un retour de forces et d’un signalement de position qui guide
l’utilisateur le long d’un chemin spe´cifie´ et/ou pre´vient l’acce`s dans des zones
interdites [Abbott et al. , 2007]. Dans ce type de GVs haptiques, les utilisateurs
ont non seulement tre`s peu de liberte´, mais manquent e´galement de GVs visuels
qui peuvent ame´liorer les performances. De meˆme, [Ren et al. , 2007] a propose´ un
syste`me chirurgical haptique limitant le mouvement du chirurgien dans certains
endroits. Oakely a e´tudie´ l’utilisation du retour haptique dans les environnements
graphiques et ont conclu que des programmes soigneusement conc¸us permettent
d’inte´grer de meilleures performances [Oakley et al. , 2002].
D’autre part, les GVs ont servi a` l’optimisation des taˆches dans un espace de travail,
seulement ils ne peuvent eˆtre utilise´s qu’avec des objets statiques et un chemin
pre´de´fini [Kuang et al. , 2004]. Par ailleurs, les auteurs ont associe´ les GVs visuels
et haptiques.
Contrairement aux recherches qui se sont inte´resse´es a` l’implication de l’utili-
sation des GVs dans les applications de Re´alite´ Virtuelle, Prada a e´tudie´ par des
conside´ration plus pratique la construction des GVs. Un nouveau formalisme base´
sur la me´canique a e´te´ propose´ pour les GVs haptiques [Prada & Payandeh, 2009].
La conception des GVs propose´s se base sur deux types d’attributs de forces.
L’utilite´ de cette nouvelle conception a e´te´ illustre´e par la re´solution d’un proble`me
de suivi de trajectoire dans le cadre d’une application d’entraˆınement virtuelle pour
les chirurgiens.
Dans le contexte de l’assistance a` la te´le´ope´ration en re´alite´ augmente´, Ot-
mane [Otmane, 2000], [Otmane et al. , 2000a] a propose´ un formalisme et une li-
brairie pour les GVs. Une des applications de ce formalisme est le projet ARITI
[Otmane et al. , 2000b].
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4.3.2 Formalisme des GVs
Le formalisme propose´ par Otmane [Otmane, 2000] regroupe un ensemble de
champs pouvant eˆtre optionnels selon la nature et le contexte du GV.
– Un attachement :
Chaque guide virtuel peut eˆtre attache´ a` un objet virtuel ou a` un endroit de
l’environnement virtuel. Il peut eˆtre attache´ d’une manie`re statique (il est
alors fige´ a` un endroit ou attache´ a` un objet particulier) ou dynamique (il
apparaˆıt suite a` un e´ve´nement, par exemple, lorsque l’avatar rentre dans la
zone de manipulation pre´cise d’un objet virtuel). Chaque guide virtuel est
caracte´rise´ par une position et une orientation dans le monde virtuel.
– Une zone d’influence : Au guide virtuel peut eˆtre associe´e une zone
(de forme volumique, surfacique ou autre) qui jouera le roˆle d’un bassin
d’attraction ou tout simplement d’une zone d’action. En ge´ne´ral, une zone
d’influence est de´finie par une e´quation analytique (statique ou parame´tre´e)
qui de´limite (partiellement ou totalement) la forme du guide.
– Une condition d’activation : A chaque guide est associe´e une condition
d’activation. Elle peut se traduire par l’appartenance d’un ensemble de
parame`tres exte´rieurs a` la zone d’influence ou par n’importe quelle autre
condition lie´e a` un e´ve´nement.
– Une fonction : La fonction du guide de´finit sa raison d’eˆtre. Elle peut eˆtre
explicite´e par des actions a` e´tablir a` l’inte´rieur du guide virtuel.
– Une condition de de´sactivation : La condition de de´sactivation met la
fonction du guide virtuel hors effet. Elle peut eˆtre de´finie comme une ne´gation
de la condition d’activation ou l’atteinte d’un e´tat final de´sire´.
On distingue les GVs simples et les GVs compose´s.
– Guide virtuel simple : Un GV simple est repre´sente´ par une simple
primitive ge´ome´trique. Elle peut eˆtre un segment de droite, un plan ou bien
un volume. Ces guides canoniques sont ge´ne´ralement utilise´s pour re´aliser des
taˆches simples telles que le suivi d’une ligne droite, e´vitement d’obstacles (des
guides virtuels actifs avec un champ re´pulsif) ou bien atteindre un objet dans
l’environnement virtuel (des guides virtuels actifs avec champ attractif). La
figure 4.10(a) montre un exemple de guide virtuel simple (primitive coˆne) qui
peut eˆtre utilise´ pour aider l’ope´rateur a` de´placer l’effecteur du robot jusqu’a`
la cible.
– Guide virtuel compose´ : Un GV compose´ est constitue´ de plusieurs GVs
simples (un ensemble de segments de´finissant une trajectoire, un ensemble de
plans ou bien un ensemble d’objets de forme quelconque). L’ope´rateur peut
cre´er diffe´rents types de guides canoniques et peut lier ces guides simples entre
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eux pour former un guide compose´. Ces types de guides sont ge´ne´ralement
utilise´s pour re´aliser des taˆches de te´le´ope´ration complexes tel que suivre une
trajectoire quelconque ou bien assembler et de´sassembler des objets. La figure
(4.10)(b) montre un guide virtuel compose´, utilise´ pour de´crocher un objet
depuis son support me´tallique. Il s’agit d’une combinaison de 3 guides simples





Cylindre 3 Cylindre 2
Cylindre 1
(b)
Fig. 4.10 – Exemple de GVs (extraits de [Otmane, 2000]) (a) ”simple”, pour assis-
ter l’ope´rateur et/ou l’effecteur a` atteindre une cible (b) ”compose´”, pour assister
l’ope´rateur et/ou l’effecteur a` suivre une trajectoire et manipuler un objet.
Il existe deux types de guides virtuels : passifs et actifs. Un guide virtuel (simple
ou compose´) est dit passif lorsque son utilisation est limite´e a` l’assistance a` la per-
ception visuelle de l’utilisateur (il n’a pas d’effet direct sur l’environnement ou sur
les objets de l’environnement). Un guide virtuel est dit actif lorsque son utilisation
a un effet direct sur l’utilisateur (a` travers son avatar), sur l’environnement ou
sur les objets du monde. Les guides actifs peuvent se de´composer en deux cate´gories :
– Les guides re´pulsifs : Ce type de guide a pour roˆle de ge´ne´rer un potentiel
re´pulsif qui e´vite a` l’avatar de l’utilisateur de le traverser. Il peut eˆtre
conside´re´ comme une barrie`re qui empeˆche l’avatar d’aller dans une zone
interdite d’acce`s, une surface ou un volume protecteur pour prote´ger des
objets de l’environnement (voir la figure 4.11(a)) ;
– Les guides attractifs : Ce type de guide a pour roˆle de ge´ne´rer un potentiel
attractif permettant de contraindre l’avatar de l’utilisateur a` atteindre un
objet de l’environnement (voir la figure 4.11(b)).
Nous avons vu qu’il existe de nombreuses possibilite´s d’utilisation des guides
virtuels. En effet, le roˆle d’un guide virtuel de´pend entie`rement de la fac¸on dont
l’ope´rateur de´sire l’utiliser (guide simple ou compose´, statique ou dynamique, Actif
ou passif, etc.).
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Un cube répulsif
(a)






Fig. 4.11 – Exemple de GVs (extraits de [Otmane, 2000])(a) ”re´pulsif” pour un
volume englobant re´pulsif et (b) ”attractif”, pour atteindre un objet de l’environne-
ment avec un outil porte´ par l’avatar.
Le formalisme propose´ par Otmane [Otmane, 2000] se base sur une structure
de donne´es (figure 4.12) qui contient un certain nombre de champs de´finissant les
proprie´te´s d’un GV.
– Nom guide : Permet l’identification d’un GV
– Type guide : De´finit le type du GV (simple, compose´, passif, actif). Si le
guide est ”compose´” alors il contient des liens vers le guide pre´ce´dent et
le suivant. Dans le cas ou` le guide est ”actif”, alors il nous informe s’il est
”re´pulsif” ou ”attractif”.
– Re´fe´rentiel : Contient des informations concernant la position et l’orientation
du guide dans son environnement virtuel.
– Attachement : Pre´cise si le guide est ”statique” ou ”dynamique”. Dans
le premier cas, il contient le nom de l’objet virtuel ou du point de passage
auquel il est attache´. Dans le deuxie`me cas il contient la valeur ”NULL” pour
dire que le guide est libre.
– Zone d’influence : Contient le nom mathe´matique de l’e´quation ayant servi
a` la cre´ation de ce guide ainsi que les parame`tres correspondants.
Le cycle de fonctionnement d’un GV est donne´ dans la figure 4.13. D’une
manie`re ge´ne´rale, l’activation d’un GV se fait par un test d’appartenance d’un
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Fig. 4.13 – Cycle de fonctionnement d’un GV
point (eg. repre´sentant l’effecteur d’un robot, ou d’un utilisateur) au GV. Il
s’agit d’une ”Pre´-condition” (ou encore une condition d’activation). Dans
ce cas le nom et les parame`tres de l’e´quation du guide sont re´cupe´re´s depuis
la structure de donne´es de´finissant les proprie´te´s de ce guide, et sont ensuite
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utilise´s pour de´finir cette pre´-condition. Il est aussi possible d’activer un guide
par un autre e´ve`nement comme par exemple la de´tection de collisions ou encore
de´finir une distance d’approche entre l’avatar et un objet de l’environnement virtuel.
Une fois le guide active´, il reste a` de´terminer les actions ou les ope´rations a`
re´aliser en pre´sence de ce guide virtuel, c’est ce que nous appelons la ”Fonction”
du guide. Ge´ne´ralement cette fonction est issue d’une combinaison des actions
que re´alise l’ope´rateur et des fonctions de´finissant le type du guide. Si le guide
est ”passif” alors il est appele´ ”guide d’assistance libre”, s’il est ”actif”
(re´pulsif ou attractif) alors il est appele´ ”guide d’assistance partage´e ou semi-
autonome”. La fonction du guide peut aussi se limiter a` l’exe´cution d’une fonction
de´finie par le guide permettant l’exe´cution automatique d’une taˆche donne´e. Dans ce
cas ce guide devient ”autonome” et est appele´ ”guide d’assistance autonome”.
La fonction du guide n’a plus d’effet sur le monde virtuel et sur l’ope´rateur,
lorsque l’application a atteint un e´tat final de´sire´ (dans le cas d’un guide d’assistance
a` l’ope´rateur et d’un guide d’assistance partage´e), ou encore la fin de l’exe´cution
automatique d’une taˆche (dans le cas d’un guide d’assistance autonome). Il s’agit
de de´sactiver la fonction du guide, ce qui de´finit la ”Post-condition”.
4.4 Extension du formalisme des GVs pour l’as-
sistance a` l’interaction 3D sous contraintes
Le formalisme pre´ce´demment de´crit a e´te´ principalement propose´ pour la
te´le´ope´ration de robots. Cependant, il est assez ge´ne´rique pour eˆtre re´utilise´ dans
tous les domaines de la Re´alite´ Virtuelle, et particulie`rement ceux qui sont soumis
a` des contraintes.
4.4.1 Caracte´ristiques globales d’un GV
Les cinq proprie´te´s d’un GV (Nom guide, Type guide, Re´fe´rentiel, Attache-
ment, Zone d’influence) composant ce formalisme s’affranchissent du domaine
d’application. Elles sont donc a` la base de toute conception (ou cre´ation) d’un GV.
Notre objectif est d’e´tendu le formalisme pre´ce´demment de´crit afin de l’adapter
a` l’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes. Notre conception des GVs doit
eˆtre approprie´e a` notre mode`le d’assistance COT pour que les GVs puissent
parfaitement inte´grer la composante Outil de notre mode`le.
Le mode`le d’assistance repose sur l’association des contraintes aux taˆches de l’ap-
plication a` travers des outils d’assistance (dans notre cas les GVs). Par conse´quent,
il est essentiel que l’outil (ie. le GV) inclue une re´fe´rence vers la contrainte qu’il
mode´lise mais aussi vers le type de taˆche pour laquelle il est active´.
En outre, nous avons spe´cifie´ un GV comme un indicateur sensoriel. Il faut donc
identifier le/les types de modalite´s qu’il couvre.
La structure de donne´e qui repre´sente notre GV (illustre´e par la figure 4.14) doit








































Fig. 4.14 – Sche´ma ge´ne´ral des proprie´te´s d’un guide virtuel pour l’assistance a`
l’interaction 3D sous contraintes
prendre en compte trois nouvelles composantes, en plus de celles de´ja` pre´sentes
dans la structure de donne´es pre´ce´dente (figure 4.12) :
• Le type de contraintes : contient les parame`tres relatifs aux contraintes
du domaine, comme par exemple une e´quation ge´ome´trique de´limitant un
espace de manipulation. Partant du principe que chaque contrainte peut eˆtre
mode´lise´e par une e´quation relationnelle (e´quation contrainte), le guide doit
e´galement informer de cette relation mais e´galement des parame`tres qui lui
sont donne´s.
• La taˆche d’interaction 3D : repre´sente la taˆche d’interaction 3D en cours
(la navigation, la se´lection, la manipulation ou le controˆle d’application).
Ce champ permet d’identifier a` quelle taˆche d’interaction 3D ce guide est
relatif. Cela peut agir sur la fonction d’activation d’un guide (eg. GV pour la
se´lection uniquement).
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• Les modalite´s : l’assistance consiste a` offrir un retour multimodal (audio-
visuel et haptique) a` l’utilisateur afin de le guider dans la re´alisation d’une
taˆche. Ainsi, l’outil mis en œuvre doit comporter une information sur le type
de la/des modalite´s qu’il exploite.
Les caracte´ristiques d’un GV pour l’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes
sont maintenant identifie´es. Une organisation architecturale de ces donne´es permet-
tra la mode´lisation conceptuelle d’un GV.
4.4.2 Conception d’un GV
A` pre´sent, nous nous inte´ressons de plus pre`s a` l’imple´mentation concre`te des
proprie´te´s d’un guide. Cependant, par soucis de ge´ne´ricite´, nous nous limitons au
module d’assistance sans prendre en compte le reste du syste`me, car l’architecture
des applications peut diffe´rer (pour notre cas nous n’inte´grons pas cette partie dans
le graphe de sce`ne).
Nous proposons une architecture pour les GVs qui repose sur diffe´rentes struc-
tures et plusieurs niveaux d’abstractions afin de tenir compte de la particularite´
de certains GVs. La re´partition des caracte´ristiques sur plusieurs classes permet
de distinguer d’un cote´ l’aspect ge´ne´ral et de l’autre les composantes et fonctions
spe´cifiques de chaque GV. Ainsi, certaines proprie´te´s du GV font l’objet d’une classe
se´pare´e associe´ au reste de l’architecture par un ensemble de relations spe´cifiques.
Nous partons du digramme de classes simplifie´ de la figure 4.9 et nous nous
focalisons sur la composante Outil du mode`le d’assistance. L’outil d’assistance est
de´sormais le GV. La figure 4.15 illustre le nouveau diagramme de classes impliquant
les principales classes qui de´finissent les diffe´rentes proprie´te´s pre´ce´demment de´finies.
Outre les attributs globaux (nomGuide, typeGuide, referentiel, etc.), un GV est
compose´ d’une primitive et de modalite´s. La classe Primitive repre´sente la ge´ometrie
du guide (ie. sa zone d’influence). Il est possible que diffe´rents guides aient une meˆme
primitive, ce qui justifie la relation de composition entre la classe GuideV irtuel et la
classe Primitive. Il exist des moyens de constructions d’un large choix de primitives
pour les guides (avec diffe´rents types de surfaces, des volumes ouverts et ferme´s, des
courbes, etc.) [Otmane, 2000].
Les modalite´s employe´es par un GV sont repre´sente´es par la classeModalite dont les
sous-classes sont les trois modalite´s possibles (visuelle, auditive et haptique). Cette
classe repre´sente ”l’apparence” d’un guide ou l’aspect sous lequel il va apparaˆıtre
a` l’utilisateur. La relation d’agre´gation qui existe entre GuideV irtuel et Modalite
indique qu’un guide peut s’exprimer sous la forme d’une ou plusieurs modalite´s et
qu’une modalite´ peut eˆtre utilise´e par zero ou plusieurs guides.
La contrainte et la taˆche sont e´galement inte´gre´es dans la conception d’un GV. D’une
part, la classe Contrainte est en relation avec la classeGuideV irtuel puisqu’un guide
imple´mente une contrainte et qu’une contrainte peut eˆtre associe´e a` plusieurs guides.
D’autre part, un GV est actif pendant une ou plusieurs taˆches de l’interaction 3D. En
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revanche, lors d’une taˆche il est possible qu’il n’y ait pas de GV, comme il pourrait

























































Fig. 4.15 – Ensemble de classes contenant les attributs et les me´thodes qui sup-
portent les fonctionnalite´s d’un GV
4.4.3 Inte´gration de contrainte, taˆche et modalite´
L’application de Re´alite´ Virtuelle peut eˆtre sujette a` diffe´rentes contraintes lie´es
a` l’environnement re´el qui lui est associe´. Ainsi, afin de de´finir les GVs adapte´s,
la premie`re e´tape est de mode´liser chacune des contraintes par une e´quation
de´finissant ainsi la classe Contrainte. Ensuite, le choix des parame`tres de´terminera
l’e´tat de la contrainte et son degre´ d’influence sur le syste`me. De plus, les GVs qui
vont eˆtre utilise´s doivent inte´grer le type de taˆches pendant lesquelles ils vont eˆtre
actifs ainsi que le type de modalite´s qu’ils vont exploiter. Il faut alors renseigner les
champs relatifs aux classes Modalite et Tache.
Pour illustrer l’inte´gration du type de contrainte dans le formalisme d’un GV,
nous avons pris comme exemple le cas de la biologie mole´culaire.
Lors la mode´lisation 3D de l’ADN (une approche est de´crite dans le chapitre 3), une
contrainte possible serait de respecter le volume englobant dans lequel la mole´cule
e´volue. Le diame`tre de ce volume a pu eˆtre estime´ expe´rimentalement. Ainsi, nous
pouvons repre´senter ce volume par une forme simple et approximative. Nous avons
donc choisi de repre´senter la contrainte volumique par un guide sphe´rique (figure
4.16) dont le diame`tre est celui du volume englobant de la mole´cule.
Si nous reprenons le formalisme pre´ce´demment de´crit, nous de´finissant ce guide par :
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Fig. 4.16 – Guide virtuel re´pulsif vers l’inte´rieur de la sphe`re
– Nom guide : guide volume
– Type guide : Il s’agit d’un guide simple. Il est e´galement actif et a pour
fonction la re´pulsion vers l’inte´rieur de la sphe`re.
– Re´fe´rentiel : Le guide aura le meˆme repe`re que celui du mode`le 3D de la
mole´cule.
– Attachement : Le guide est statique et son point d’attachement est le centre
de la boite englobante de la mole´cule.
– Zone d’influence : Contient l’e´quation d’une sphe`re et le diame`tre du
volume englobant.
– Type de contraintes : La relation mode´lisant la contrainte est la suivante :
SoitM(x, y, z) un point du mode`le 3D de la mole´cule, la contrainte est ve´rifie´e
lorsque M(x, y, z) ∈ guide volume.
– Taˆche d’interaction 3D : Le guide s’active au moment de la manipulation.
– Modalite´ : Le guide peut eˆtre visuel, en affichant une couleur lors du
de´passement du volume. Il peut eˆtre auditif en e´mettant un son pour informer
du de´passement de la contrainte a` un instant donne´. Il peut aussi eˆtre haptique
en appliquant une force re´active afin d’empeˆcher l’utilisateur de franchir le vo-
lume limite. Toutefois, le guide peut tout aussi eˆtre multimodale et combiner
diffe´rents rendus des trois canaux.
4.5 Inte´gration de l’assistance au sein d’une ap-
plication de Re´alite´ Virtuelle
L’architecture classique d’une interaction 3D est souvent divise´e en deux par-
ties : l’utilisateur et les diffe´rents pe´riphe´riques, et l’application, qui tente de com-
muniquer avec l’utilisateur par l’interme´diaire de ces dispositifs (figure 4.17). La
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communication (action-re´action) est e´tablie dans le sens utilisateur-application (ac-
tion) a` travers le module interaction 3D qui comporte l’ensemble des me´taphores
(ie. techniques) d’interaction. Dans le sens application-utilisateur (re´action) le re-
tour d’information est assure´ par les diffe´rentes modalite´s sensorielles (en sortie du
















Fig. 4.18 – Architecture ge´ne´rale d’un syste`me d’interaction 3D assiste´e
Devant la particularite´ de l’interaction 3D sous contraintes (introduite dans le
chapitre 2), nous avons propose´ l’ajout d’un nouveau module d’assistance entre l’uti-
lisateur et l’application de Re´alite´ Virtuelle [Essabbah et al. , 2009b] (figure 4.18).
Le module d’assistance, se situant a` l’interface entre l’interaction 3D et l’applica-
tion, assure le respect des contraintes (globales et locales) en inte´grant le mode`le
d’assistance COT (Contrainte-Outil-Taˆche). Il a pour roˆle de controˆler les actions
de l’utilisateur selon les contraintes lie´es au domaine d’application. Lors de l’inter-
action, si l’utilisateur de´passe l’une de ces contraintes, le module d’assistance doit























Fig. 4.19 – Inte´gration du syste`me d’assistance dans une application de Re´alite´
Virtuelle soumise a` une interaction 3D sous contraintes
Notre mode`le d’assistance n’admet pas tout a` fait la dissociation du module
d’interaction 3D et celui de l’assistance (comme pre´sente´ dans la figure 4.18). En
effet, le mode`le d’assistance est base´ sur l’association des contraintes, des outils et
des taˆches dans le but d’assurer une aide a` l’interaction 3D sous contraintes. Le
syste`me d’interaction 3D classique devient alors assiste´ (voir figure 4.19) et com-
porte : les contraintes issues de l’application, les outils d’assistance ne´cessaires (eg.
les GVs) et les me´taphores indispensables a` la l’exe´cution des taˆches d’interaction
3D.
Un moyen d’aide actif est ne´cessaire pour faciliter la re´alisation d’une taˆche
d’interaction 3D, en respectant les contraintes de l’application. Par conse´quent, le
module d’assistance est particulie`rement avantageux dans le domaine du Vivant. Il
s’agit d’un domaine tre`s contraint par des lois physiques, chimiques, biologiques,
etc. Nous allons donc adopter ce module d’assistance dans le cadre de notre syste`me
d’analyse in virtuo du chromosome.
4.6 Bilan
Certaines applications de Re´alite´ Virtuelle sont soumises par un ensemble de
contraintes aussi bien au niveau des entite´s de l’environnement virtuel que sur
leur comportement et sur le type d’interaction qu’elles pourraient avoir avec un
utilisateur. De ce fait, nous avons de´fini (dans le chapitre 2) le concept d’interaction
3D sous contraintes qui caracte´rise la manie`re de re´aliser une taˆche de l’interaction
3D dans le respect des contraintes requises.
Ne´anmoins, cela s’ave`re eˆtre une taˆche de´licate pour un utilisateur non habitue´ aux
applications de Re´alite´ Virtuelle et qui doit, en plus, maˆıtriser les contraintes qu’il
est cense´ respecter.
La solution que nous proposons est de concevoir un mode`le d’assistance capable
d’aider l’utilisateur a` re´aliser chaque taˆche en tenant compte des contraintes de
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l’application. Cet aspect de l’assistance n’a pas souvent e´te´ e´tudie´ car les contraintes
lie´es au domaine d’application ont ge´ne´ralement e´te´ ne´glige´es au profit des moyens
mis en place pour atteindre la taˆche a` accomplir.
La notion d’assistance est tre`s lie´e a` la notion d’autonomie des syste`mes. L’e´tude
que nous avons mene´e nous a re´ve´le´ trois granularite´s possibles pour l’assistance :
un gros grain (forte assistance) correspond aux syste`mes non autonomes, un grain
moyen (moyenne assistance) convient aux syste`mes semi-autonomes et un grain
petit (faible assistance) se rapporte aux syste`mes comple`tement autonomes.
L’assistance peut s’attribuer aux taˆches de l’interaction 3D et se mate´rialise sur les
diffe´rentes modalite´s sensorielles.
Le mode`le d’assistance Contrainte-Outil-Taˆche (COT) que nous avons conc¸u
repose sur l’association de trois composantes essentielles : les contraintes lie´es a`
l’application, les outils logiciels qui assurent l’assistance et les taˆches de l’inter-
action 3D qui doivent inte´grer ces outils. Notre mode`le d’assistance ne vise pas
a` perfectionner les techniques d’interaction 3D classiques dans l’absolu, mais a` y
inclure les contraintes requises. Il s’agit d’une assistance pour l’interaction 3D sous
contraintes.
Quant a` la composante Outil de notre mode`le, elle nous a pousse´ a` nous inte´resser
a` un outil tre`s utile dans les domaines de la Re´alite´ Virtuelle et de la Re´alite´
Augmente´e : le Guide Virtuel (GV). Les GVs sont des me´taphores graphiques,
auditives et haptiques se de´clinant en plusieurs types et diffe´rentes fonctions.
Les formalismes actuels de ces guides ne sont pas adapte´s a` notre proble´matique ni a`
notre mode`le d’assistance. Nous avons donc propose´ une extension d’un formalisme
existant pour inte´grer le type de contrainte, le type de taˆche d’interaction 3D ainsi
que la/les modalite´s du guide.
Notre approche sera applique´e a` l’analyse en biologie mole´culaire et plus parti-
culie`rement a` la mode´lisation 3D de la mole´cule d’ADN. Dans le chapitre suivant,
nous de´crierons la mise en place du module d’assistance avec les diffe´rents GVs qui
correspondent tous a` des contraintes du domaine.
Chapitre 5
Application a` l’analyse in virtuo
du chromosome
Re´sume´
Dans ce chapitre nous plac¸ons l’approche de mode´lisation 3D hybride, ainsi que
notre mode`le d’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes, dans le contexte de
l’analyse in virtuo du chromosome. Nous de´crivons alors le type d’assistance que
nous proposons pour ce cas d’e´tude et nous mettons en place l’ensemble des guides
virtuels qui constituent l’outil de notre assistance. Par la suite, nous pre´sentons les
expe´rimentations et les analyses mises en place pour l’e´valuation de notre mode`le
d’assistance.
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5.1 Introduction
Nous nous sommes inte´resse´s jusqu’a` pre´sent aux syste`mes de Re´alite´ Virtuelle
dont le fonctionnement est semi-autonome. L’application doit eˆtre interactive et
prendre en compte l’intervention d’un ope´rateur. Par ailleurs, le mode`le d’assistance
conc¸u n’a de sens que si les environnements mode´lise´s sont contraints.
Or, l’analyse in virtuo en Biologie mole´culaire repre´sente, ge´ne´ralement, un domaine
complexe e´tant donne´ qu’il de´pend d’un ensemble de re`gles strictes qui ge`rent son
organisation. En particulier, la mode´lisation 3D du chromosome posse`de des pro-
prie´te´s inte´ressantes approprie´es a` nos hypothe`ses de de´part. En effet, l’organisation
spatiale du chromosome est re´gie par un ensemble de contraintes architecturales
(donne´es physico-chimiques) et fonctionnelles (mode`les biologiques). De plus,
la mode´lisation interactive semble eˆtre une bonne alternative aux simulations
nume´riques.
Par conse´quent, l’analyse in virtuo du chromosome semble eˆtre une application
ide´ale, qui nous permettra d’imple´menter et de tester notre concept d’assistance
(mode`le Contrainte-Outil-Taˆche).
Le syste`me semi-autonome adopte une approche hybride de mode´lisation qui dispose
d’une part de mode´lisation automatise´e (les algorithmes de calcul ge´ome´trique sont
de´crits dans le chapitre 3) et d’une part de construction manuelle.
Au cours de la phase interactive du syste`me, les me´thodes d’interaction 3D doivent
pouvoir supporter les contraintes lie´es a` l’environnement d’application permettant
ainsi a` l’utilisateur de les respecter lors de son intervention. La cre´dibilite´ du mode`le
en de´pend.
En outre, le syste`me semi-autonome doit be´ne´ficier d’une assistance moyenne
car le niveau d’assistance de´pend de son degre´ d’autonomie. L’importance de
l’assistance dans un syste`me est inversement proportionnelle a` sont niveau d’auto-
nomie (plus un syste`me est autonome et moins son utilisateur a besoin d’assistance).
Nous appliquons alors notre module d’assistance afin d’e´tendre les techniques
d’interaction 3D classiques vers des me´taphores d’interaction 3D sous contraintes.
Les outils d’assistance mis en œuvre sont les Guides Virtuels (GVs). Ces derniers
apportent une assistance suivant les diffe´rentes modalite´s sensorielles.
Dans une seconde partie de ce chapitre, nous proposons de tester notre mode`le
d’assistance sur un mode`le simulant un chromosome. Une premie`re e´valuation
nous permettra de tester l’utilisabilite´ et l’efficacite´ de notre mode`le dans le cadre
d’une interaction 2D sous contraintes. Une seconde e´valuation semi-immersive nous
permettra de comparer les re´sultats issues de l’utilisation de notre mode`le dans le
cadre d’une interaction 2D et une interaction 3D sous contraintes.
Mais avant cela, nous pre´sentons la description de notre syste`me d’analyse in
virtuo du chromosome ainsi que la mis en place du module d’assistance.
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5.2 Contexte applicatif
Notre approche d’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes est ge´ne´rique.
Elle peut eˆtre applique´e a` tous les domaines qui de´pendent d’un certain nombre de
contraintes, comme en Biologie Mole´culaire.
Notre e´tude applicative porte sur la mode´lisation de la fibre de chromatine. Les
parame`tres de notre algorithme de mode´lisation 3D de´pendront du niveau de com-
paction choisi ainsi que de l’organisme e´tudie´.
5.2.1 La fibre de chromatine
La chromatine est le complexe d’ADN et de prote´ines qui constitue les chromo-
somes. Elle est localise´e dans le noyau chez les eucaryotes. Les principales prote´ines
implique´es dans la chromatine sont les histones, autour desquels l’ADN s’enroule
formant ainsi une structure en collier de perles. Celui-ci est a` son tour compacte´
sous forme de fibre de 30 nm de diame`tre, constituant de base de la chromatine.
Cette fibre elle-meˆme peut eˆtre plus ou moins condense´e (surenroule´e). En de´but
de mitose, la chromatine se condense sous forme de chromosomes. La chromatine
a pour fonction d’assembler l’ADN dans un volume plus petit afin de tenir dans le
noyau d’une cellule. La chromatine sert e´galement a` renforcer l’ADN pour permettre
la mitose et la me´iose, et de servir comme me´canisme de controˆle de l’expression des
ge`nes. La structure de la chromatine est e´galement pertinente pour la re´plication et
la re´paration de l’ADN.
Fig. 5.1 – Diffe´rents niveaux de compaction de l’ADN (Wikimedia Commons)
Nous nous sommes inte´re´sse´s au niveau de compaction correspondant a` la fibre
de chromatine et au-dela`, jusqu’a` l’obtention du chromosome entier. Le passage du
niveau de la structure en double he´lice au niveau de la fibre 30 nm demande un grand
temps de mode´lisation qui est non trivial, due au manque de donne´es entre ces deux
niveaux. De plus, il n’intervient pas dans le repliement global de la chromatine. En
revanche, au niveau de cette fibre nous disposons d’une grande quantite´ de donne´es
structurales et fonctionnelles. La chromatine peut ainsi eˆtre conside´re´e comme une
forme de base a` partir de laquelle nous allons repre´senter la structure globale.
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Fig. 5.2 – Niveaux de compaction de la fibre de chromatine (Wikimedia Commons)
5.2.2 Organisme e´tudie´ : Saccharomyces cerevisiae
L’approche que nous proposons est ge´ne´rique et peut eˆtre applique´e a` tout chro-
mosome, du moment que les proprie´te´s physiques de base (diame`tre, longueur de
persistance, e´nergie de courbure et volume) existent et sont connues.
Nous avons d’abord choisi d’e´tudier les cellules eucaryotes car il est plus facile d’en
se´parer les chromosomes. D’autre part, a` l’oppose´ de chez les procaryotes, les chro-
mosomes ne sont pas circulaires, ce qui simplifie leur mode´lisation (sans prendre en
compte la contrainte de la fermeture du mode`le).
Le choix de l’organisme a` e´tudier a porte´ sur la levure bourgeonnante, Saccharomyces
cerevisiae. Cet organisme eucaryote de petite taille, est aussi facilement manipulable
qu’une bacte´rie. Il peut eˆtre conside´re´ comme un mode`le simplifie´ des cellules com-
posant l’eˆtre humain. De plus, la valeur des parame`tres physico-chimiques lie´s a` la
chromatine sont identifie´s pour cet organisme.
Saccharomyces cerevisiae, ou plus connue sous le nom de levure a` bie`re (figure 5.3
(a)), est tre`s utilise´e comme organisme mode`le en biologie cellulaire et en ge´ne´tique.
En 1996, ce fut le premier eucaryote dont le ge´nome a e´te´ se´quence´. Son ge´nome de
16 chromosomes (voir figure 5.3 (b)) est compose´ de 13 millions de paires de bases
et de 6 275 ge`nes. On estime que cette levure partage 23 % de son ge´nome avec
l’Homme.
5.3 Description du syste`me d’analyse in virtuo
5.3.1 Approche hybride et multimodale
L’analyse in virtuo que nous proposons constitue une approche de mode´lisation
3D hybride, entre automatisme et interactivite´. Elle vise a` combiner les atouts
de la Re´alite´ Virtuelle (comme l’interaction 3D sous contraintes ou encore la
multimodalite´), les capacite´s de calcul des algorithmes et les connaissances des
experts [Essabbah et al. , 2009b].
Ce concept a e´te´ applique´ au proble`me du docking de prote´ines
[Fe´rey et al. , 2009b][Heyd & Birmanns, 2009]. La recherche automatique du
bon assemblage d’une paire de prote´ines est couˆteuse en temps de calcul. Pa-
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(a) (b)
Fig. 5.3 – (a) Cellules de Sacharomyces cerevisiae (Alan Wheals, Universite´ de Bath,
RU) et (b) une vue du ge´nome de la levure
ralle`lement, l’expert a certaines connaissances qui ne peuvent pas eˆtre inte´gre´es
dans les parame`tres des algorithmes (eg. connaissances ge´ome´triques sur des
complexes connus). La solution propose´e consiste pour l’expert a` manipuler manuel-
lement les prote´ines, lancer des calculs de scores de comple´mentarite´ e´nerge´tique
et ge´ome´triques, recevoir des informations multimodales et en temps re´el sur ces
scores, et effectuer finalement un pre´-positionnement des prote´ines afin de limiter
l’espace de recherche des algorithmes.
Dans notre cas, la mode´lisation 3D automatique (de´taille´e dans le chapitre 3)
ge´ne`re diffe´rentes conformations spatiales pour une meˆme mole´cule, et bien qu’elles
aient toutes une re´alite´ physico-chimique certaines de ces conformations pourraient
ne pas satisfaire les mode`les biologiques (eg. le principe du sole´no¨ıde).
Le choix de la ”meilleure” conformation (ie. la plus cre´dible) ne peut pas se faire de
manie`re entie`rement automatique. De plus, certaines donne´es biologiques, connues
par les experts, sont difficilement inte´grables dans le processus de mode´lisation 3D.
D’autre part le mode`le 3D ge´ne´re´ peut eˆtre partiellement acceptable.
Ainsi, graˆce a` l’approche hybride, l’expert (ou plus ge´ne´ralement l’utilisateur) peut
intervenir plus toˆt dans le processus sur les parties non acceptables du mode`le. Par
exemple, il peut agir sur le mode`le (ge´ne´re´ par les algorithmes de calculs) dans le but
de rapprocher dans l’espace (manuellement), deux ge`nes e´loigne´s dans la se´quence
(figure 5.4). Cela permet de re´duire le temps de calcul et les risques de mode`les 3D
peu probables.
L’utilisateur est inte´gre´ au centre du protocole de´veloppe´ (illustre´ dans la figure
5.5) qui devient semi-autonome. Le syste`me alterne successivement l’utilisation de
l’approche automatique et l’approche manuelle de la mode´lisation 3D (de´crites dans
la section 1.4.1), en fonction du besoin de l’utilisateur.
L’acteur peut alors manipuler le re´sultat de l’approche automatique ou tout
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Gène 1 Gène 2
Fig. 5.4 – Principe d’intervention de l’expert sur une feneˆtre de repre´sentation non
acceptable. L’expert peut choisir de rapprocher spatialement deux ge`nes e´loigne´s
dans la se´quence.
simplement l’explorer. Cela se fait par le biais d’une interface multimodale qui
combine les rendus audiovisuels et haptiques.




















Fig. 5.5 – Une approche hybride et mutlimodale pour l’assistance a` l’analyse
mole´culaire [Essabbah et al. , 2009b]
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Le module multimodal (de la figure 5.5) assure le transfert d’information en
entre´e ou en sortie de notre syste`me. Il permet a` l’utilisateur de transmettre ses
requeˆtes (ie. ses intentions) et de communiquer l’e´tat du syste`me en retour.
Mais au dela` de cette utilisation primaire, l’approche multimodale de notre analyse
repre´sente le type d’assistance que nous avons choisi d’apporter a` l’utilisateur
(l’assistance suivant les modalite´s sensorielles est de´crite dans la section 4.2.3). Ce
module a donc pour roˆle de controˆler les actions de l’utilisateur selon les contraintes
relatives a` notre application (ie. physico-chimiques et biologiques). L’utilisateur
peut avoir connaissance des limites impose´es mais e´galement eˆtre guide´ a` travers
un retour visuel, auditif et/ou haptique.
Par exemple, si la taˆche a` accomplir est de courber la mole´cule, mais que l’e´nergie
de courbure impose une limite physique, le syste`me doit eˆtre capable d’informer l’uti-
lisateur de ce de´passement de contrainte. Il doit ensuite le guider vers une solution
plus ade´quate.
Les rendus multimodaux constituent une manie`re de cre´er une me´diation entre l’ap-
proche automatique (ge´rant les contraintes) et l’approche manuelle (ge´rant les ac-
tions de l’utilisateur).
5.3.2 Architecture du syste`me
Nous avons oriente´ notre approche vers une architecture modulaire (figure 5.6).
L’approche modulaire, outre l’avantage de re´utilisabilite´, est e´galement capable de
modifier ou d’adapter plus facilement une application.
Le syste`me d’analyse que nous proposons se compose des trois phases (compo-
sants) : mode´lisation 3D, visualisation et interaction 3D. Le sche´ma architectural
du syste`me d’analyse in virtuo est illustre´ par la figure 5.6.
La premie`re e´tape est associe´e a` l’approche automatique de la proce´dure
de mode´lisation 3D. Apre`s le choix du chromosome a` mode´liser, le moteur de
calcul ge´ome´trique de la structure prend en entre´e des donne´es physico-chimiques
et, en option, des mode`les biologiques. Il fournit en sortie une repre´sentation
tridimensionnelle de la mole´cule.
Le mode`le 3D peut alors eˆtre visualise´. Lors de la phase de visualisation de
la mole´cule il est possible d’effectuer un changement de point de vue (rotations,
translations, zoom avant et arrie`re autour du mode`le 3D). Cela peut eˆtre assimile´
a` la phase d’observation. De plus, il est possible d’activer la ste´re´oscopie pour une
visualisation immersive.
Puis, a` travers le module d’interaction 3D, l’utilisateur sera en mesure de modifier
le mode`le 3D dans les configurations qui lui semblent inte´ressantes par le biais des
techniques d’interaction 3D qui pilotent chacune des taˆches (navigation, se´lection,
manipulation et controˆle d’application).
Pendant cette phase, l’utilisateur apporte ses connaissances et son expe´rience (ie.
son image mentale de la forme tridimensionnelle du mode`le) au syste`me. Pour cela,
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l’utilisateur devra d’abord se´lectionner un cylindre. Il pourra ensuite lui appliquer
les rotations qu’il souhaite afin de modifier la structure du mode`le. Enfin, il pourra
valider des parties de la structure du chromosome, voir le chromosome entier s’il
juge avoir atteint une conformation globale acceptable.
Un ensemble de GVs utilisent les donne´es physico-chimiques afin d’assurer la part
d’assistance du syste`me. Ils controˆlent le respect des contraintes au niveau de l’in-
teraction 3D. Par ailleurs, des pe´riphe´riques 3D assurent la phase d’interaction 3D
en couvrant les diffe´rents canaux sensori-moteurs (visuel, audio et haptique), offrant
ainsi une multimodalite´ au syste`me. Le de´tail des pe´riphe´riques dont nous avons
be´ne´ficie´ est donne´ en annexe B.
5.4 Application du mode`le d’assistance
Le mode`le d’assistance, Contrainte-Outil-Taˆche, propose´ dans le chapitre 4, nous
permet d’imple´menter un module d’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes.
Graˆce a` ce module, l’utilisateur pourra intervenir sur la mole´cule sans alte´rer les
re`gles de base qui re´gissent son comportement spatial.
Les e´le´ments ne´cessaires a` notre mode`le d’assistance sont :
• Les contraintes : Il s’agit des contraintes architecturales du mode`le 3D. Elles
se basent sur des donne´es physico-chimiques :
– Une contrainte angulaire, due a` l’e´nergie de courbure de la mole´cule,
– Une contrainte volumique, due au volume de´limite´ dans lequel la mole´cule
e´volue,
– Une contrainte d’auto-e´vitement, re´sulte du diame`tre de la mole´cule et de
sa longueur de persistance.
• Les taˆches : Nous inte´grons toutes les taˆches de l’interaction 3D : La navi-
gation, la se´lection, la manipulation et le controˆle d’application. Cependant,
la taˆche de manipulation est particulie`rement concerne´e par le module d’assis-
tance.
• Les outils : Le choix des outils d’assistance a porte´ sur les guides virtuels.
La description de notre module d’assistance ainsi que le de´tail de son imple´mentation
est donne´e dans la suite.
5.4.1 Description du module d’assistance
Il est primordial que, tout au long du processus d’analyse, l’expert respecte
les contraintes lie´es a` la mode´lisation 3D du chromosome (ie. contraintes physico-
chimiques). Cela vient surcharger l’ensemble des taˆches que l’utilisateur doit accom-
plir, a` savoir s’affranchir du dispositif mate´riel et des techniques d’interaction 3D
dont il n’a pas ne´cessairement l’habitude, arriver a` projeter son image mentale (ie.
ses connaissances) sur le mode`le manipule´ et surtout avoir une sensation de pre´sence
dans un monde virtuel souvent inconnu. De ce fait, il est important de diminuer la
charge de l’utilisateur afin qu’il puisse s’occuper de l’essentiel, c’est-a`-dire a` la re-
cherche d’une conformation spatiale acceptable pour le chromosome. Il



































Techniques d'I3D Guides Virtuels
Multimodalité
Assistance à L'interaction 3D sous contraintes
Fig. 5.6 – Sche´ma architectural du syste`me d’analyse in virtuo : mode´lisation 3D,
visualisation et interaction 3D du chromosome
peut toutefois choisir d’explorer le rendu du mode`le 3D, ou encore de le manipuler
afin d’y apporter des modifications.
Notre module d’assistance va eˆtre capable d’apporter, selon la situation, des moyens
techniques pour aider l’utilisateur a` ne pas de´passer les limites du mode`le.
L’application d’analyse du chromosome est semi-autonome. Cela implique une as-
sistance moyenne qui va eˆtre assure´e par un ensemble de GVs.
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5.4.2 Les types d’assistance
Le respect des contraintes peut se faire au cours des diffe´rentes taˆches de l’inter-
action 3D. L’assistance moyenne varie entre un retour d’informations indicatives et
une re´elle restriction graˆce au retour des diffe´rents canaux sensori-moteurs.
L’environnement virtuel (figure 5.7) est compose´ du mode`le 3D de la chromatine,
qui se pre´sente sous forme d’une succession de cylindres, et du territoire de la chro-
matine, repre´sente´ par une sphe`re.
Fig. 5.7 – Le mode`le 3D du chromosome (en jaune) e´voluant dans un volume de´limite´
(en bleu)
La navigation n’est pas la taˆche la plus fre´quemment utilise´e dans cette applica-
tion, bien qu’elle soit possible pour une exploration visuelle. De plus, ni la navigation
ni le controˆle d’application ne sont soumis a` des contraintes, dans ce cas.
Rappelons que dans notre contexte l’assistance aux taˆches d’interaction 3D n’a pas
pour but d’ame´liorer les performances des taˆches d’interaction, mais plutoˆt d’inte´grer
les contraintes au moment de l’exe´cution de la taˆche.
Par ailleurs, le principal de l’intervention d’un utilisateur re´side dans sa modifica-
tion du mode`le 3D, ce qui implique essentiellement la taˆche de manipulation. Notre
module d’assistance offre donc une faible assistance a` la se´lection et une moyenne
assistance a` la manipulation.
Assistance a` la se´lection d’un segment du chromosome
La se´lection est ge´ne´ralement la taˆche qui pre´ce`de la manipulation. Dans le cas
de notre application, il est possible de se´lectionner les cylindres composants le chro-
mosome. Pour des raisons de continuite´ du mode`le, les cylindres sont relie´s les uns
aux autres par des sphe`res de jointures, ce qui rend leur distinction particulie`rement
difficile. Bien que ces sphe`res ne soient pas se´lectionnables, elles compliquent la taˆche
de se´lection des cylindres. D’autant plus que lorsque le mode`le est dense a` certains
endroits, la notion de profondeur de la sce`ne virtuelle est perdue sans visualisation
immersive. On n’arrive plus a` distinguer a` quel plan appartient un cylindre donne´
(premier ou arrie`re plan).
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L’utilisateur a donc besoin d’un indicateur lui permettant de connaˆıtre l’objet
de´signe´ pour qu’il puisse valider sa se´lection ou alors corriger son pointage et passer
a` un autre cylindre s’il le de´sire.
Dans ce cas, il ne s’agit pas de respecter une des contraintes physico-chimiques.
Ainsi, l’assistance propose´e est l’affichage d’un message textuel indiquant l’identi-
fiant de l’objet se´lectionne´ ainsi qu’un code couleur signalant qu’un tel objet est
de´signe´ et en attente de se´lection (ie. de validation) ou simplement se´lectionne´.
Assistance a` la manipulation d’un chromosome
La manipulation est la taˆche a` travers laquelle l’utilisateur va pouvoir agir
concre`tement sur le mode`le 3D du chromosome. On passe alors d’un mode d’analyse
passif (ie. observatoire) a` un mode actif (ie. modification).
Pour ce mode`le de chromosome il est possible de manipuler l’ensemble de la
mole´cule avec des translations et des rotations. Mais il est e´galement possible de
manipuler un segment du chromosome (ie. un cylindre) en lui attribuant un nouvel
angle qui modifiera sa position par rapport au segment pre´ce´dant (ie. son parent
dans le graphe de sce`ne). Le mode`le 3D e´tant base´ sur un principe hie´rarchique,
toute modification de la postion d’un cylindre entraˆınera la modification relative
des cylindres qui le succe`dent.
La phase de manipulation fragilise donc la structure du chromosome puisqu’il est
sujet a` des modifications qui pourraient lui faire perdre sa re´alite´ physico-chimique.
C’est donc durant la phase de manipulation que l’utilisateur a le plus besoin
d’assistance afin de pre´server les contraintes de de´part du mode`le. D’une part, le
choix de l’angle a` attribuer au cylindre est de´terminant pour l’e´nergie de courbure
de la chromatine. Une assistance a` la manipulation est donc ne´cessaire afin d’appli-
quer un nouvel angle qui ve´rifie cette contrainte. D’autre part, la modification d’un
segment du chromosome peut e´galement lui faire de´passer son volume de´limite´ ou
encore fausser la contrainte d’auto-e´vitement.
Pour assister l’utilisateur dans ces de´marches, il est possible de profiter des meˆmes
outils d’assistance que pour la se´lection. En effet, un message textuel peut informer
l’utilisateur du de´passement d’une des contraintes.
De plus, conforme´ment a` notre mode`le d’assistance Contrainte-Outil-Taˆche, a
chaque contrainte est associe´ un outil d’assistance pour la re´alisation de la taˆche
de manipulation.
Assistance multimodale
Chacune des modalite´s employe´es peut apporter une assistance a` l’utilisateur
de la manie`re suivante :
– La modalite´ visuelle : permet de rendre compte de la ge´ome´trie du mode`le
dans l’espace. Un code couleur permet de distinguer l’e´tat des objets 3D, qu’il
s’agisse du mode`le ou des outils d’assistance. Un affichage textuel permet
d’identifier la taˆche en cours, l’objet se´lectionne´ ou manipule´, et le type de
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de´passement de contrainte.
– La modalite´ auditive : est essentiellement utilise´e afin d’informer d’un
de´passement de contrainte.
– La modalite´ haptique : peut signaler les collisions entre objets (mode`le-
mode`le ou mode`le-guides). Une force d’attraction peut e´galement eˆtre utilise´e
afin de guider l’utilisateur vers une bonne conformation spatiale.
Qu’il s’agisse de la taˆche de se´lection ou celle de manipulation, il est inte´ressant
de combiner les retours des diffe´rents canaux sensori-moteurs pour assister l’utili-
sateur. Ainsi, l’utilisateur aura continuellement les informations ne´cessaires sur la
taˆche en cours afin de ne pas de´passer les limites impose´es, et sera e´ventuellement
contraint a` les respecter graˆce au retour multimodal.
Par ailleurs, la charge mentale de travail peut devenir excessive du fait de la
gestion simultane´e de plusieurs activite´s, si en plus le retour des diffe´rentes infor-
mations se fait sur un seul des canaux sensori-moteurs (eg. visuel exclusivement),
l’utilisateur risque la surcharge cognitive. Cela compromet sa capacite´ a` distinguer
quelle information correspond a` quelle taˆche.
Par conse´quent, la multimodalite´ est un tre`s bon moyen de renseigner l’utilisateur
sur la re´action du syste`me sans alourdir sa charge cognitive.
5.4.3 Les GVs comme outil d’assistance
Les GVs sont les outils d’assistance que nous avons adopte´s afin de maintenir le
respect des contraintes au cours de l’interaction. Chacun des guides utilise´s apportera
une assistance a` une taˆche de l’interaction 3D et ce suivant une ou plusieurs modalite´s
sensorielles.
Guides Virtuels pour la se´lection
Une assistance existe pour appuyer la pre´cision de l’utilisateur lors de la phase
de se´lection. Elle consiste en un code couleur et un affichage textuel.
Nous proposons deux techniques de se´lection qui ont une charge cognitive faible et
une capacite´ a` manipuler facilement des surfaces non-planes comme les sphe`res et les
cylindres : la technique du Ray Casting pour une se´lection a` distance et la technique
de la main virtuelle simple pour une se´lection plus pre´cise (de´crites dans la section
2.3.2).
Inde´pendamment de la technique de se´lection utilise´e, au passage de l’avatar
repre´sentant l’utilisateur par un des cylindres, ce dernier change de couleur (en
bleu) et un message textuel s’affiche a` l’e´cran indiquant l’identifiant de ce cylindre
(ie. sa position dans la chaˆıne des cylindres qui forment le chromosome).
Si l’utilisateur s’aperc¸oit qu’il ne s’agit pas du segment qu’il souhaitait se´lectionner,
il lui suffit de de´signer un autre cylindre et ainsi de suite. Une fois que le bon cylindre
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(a) (b) (c)
Fig. 5.8 – (a) Le chromosome tel qu’il est repre´sente´ dans l’application. (b) Lors de
la se´lection, l’identifiant du cylindre s’affiche, (c) il change de couleur et un coˆne s’y
attache
Contraintes Contraintes locales Contraintes globales


















Tab. 5.1 – Ensemble des contraintes de notre syste`me d’analyse in virtuo
est de´signe´, l’utilisateur peut valider la se´lection.
Dans ce cas, le cylindre se´lectionne´ change encore une fois de couleur (en vert) et
un coˆne (de´crit dans la section suivante) s’y attache (figure 5.8).
Guides Virtuels pour la manipulation
Au cours de la taˆche de manipulation, le mode`le doit respecter trois contraintes
principales (liste´es dans le tableau 5.1 et de´taille´es dans la section 3.2.1) : une
contrainte angulaire impose´e par l’e´nergie de courbure du mode`le (contrainte lo-
cale lie´e aux cylindres et a` la taˆche de manipulation), une contrainte volumique
(contrainte a` la fois globale lie´e a` l’ensemble du mode`le 3D, et locale lie´e a` la taˆche
de manipulation) et enfin la contrainte d’auto-e´vitement (globale lie´e a` la ge´ne´ration
















































Nom du guide guide angle guide volume guide evitement
Type du guide simple, actif (re´pulsif vers
l’inte´rieur du guide)
simple, actif (re´pulsif vers l’inte´rieur
du guide)
simple, actif (re´pulsif)
Re´fe´rentiel cylindre se´lectionne´ centre ge´ome´trique du mode`le 3D du
chromosome
cylindre du mode`le















si θ1 et θ2 sont les angles mo-
difie´s d’un cylindre
alors θ1 ∈ [−α, α]
et θ2 ∈ [−α, α]
volumique :
si dmodele est le diame`tre courant du
volume englobant du chromosome
et dvolume est le diame`tre du guide
alors dmodele < dvolume
cylindres non
pe´ne´trables
Taˆche de l’I3D manipulation manipulation manipulation
Modalite´ visuelle, auditive visuelle, auditive visuelle
Tab. 5.2 – Proprie´te´s des GVs utilise´s
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• La contrainte angulaire est impose´e par l’e´nergie de courbure du chromo-
some. Ainsi, chaque modification d’un angle de courbure dans le mode`le doit
d’abord ve´rifier cette contrainte avant d’eˆtre accepte´. Cela revient a` ve´rifier si
cet angle appartient a` l’intervalle de validite´. Un GV nous a permis d’imposer
cette limite angulaire au niveau de chaque articulation du chromosome. En
effet, entre chaque paire de cylindres il a y une liaison rotule (section 3.2.3)
dont seuls deux axes de rotations sont concerne´s (le troisie`me axe fait tourner
le cylindre sur lui-meˆme or nous n’autorisons pas le phe´nome`ne de torsion). A`
chacun de ces deux axes correspond un intervalle de validite´ (dans notre cas,
le meˆme pour les deux axes).
Nous avons choisi d’utiliser le GV guide angle dont les proprie´te´s sont donne´es
par le tableau 5.2. Il s’agit d’un GV pour l’assistance a` la manipulation. Il
est simple, actif, avec une fonction de re´pulsion (vers le centre du guide).
Ce guide est dynamique, il ne s’affiche qu’au moment de la se´lection d’un
cylindre et s’active pendant la taˆche de manipulation. C’est alors qu’il prend
pour re´fe´rentiel celui du cylindre se´lectionne´ (dans le graphe de sce`ne, le guide
prend pour parent le cylindre se´lectionne´).
En ce qui concerne sa zone d’influence, le guide doit couvrir deux degre´s de
liberte´ sur un intervalle de´fini, ainsi la forme conique est la plus adapte´e.
Dans le repe`re orthonormal (S, i, j, k), l’e´quation du coˆne de re´volution d’axe
(Sz) et de sommet S est donne´e par :
x2 + y2 = z2.(tanα)2 (5.1)
ou` α est l’angle du coˆne, forme´ par l’axe et une ge´ne´ratrice.
Fig. 5.9 – La primitive repre´sentant le GV utilise´ pour la contrainte de l’e´nergie de
courbure et les directions des forces qu’il exerce
La figure 5.10 illustre l’utilisation du guide angle dans notre application.
Apre`s la se´lection d’un cylindre, le guide apparaˆıt a` l’e´cran en mode filaire et
reste affiche´ tout le long de l’e´tape de manipulation.
Pendant la manipulation du cylindre, l’angle donne´ par l’utilisateur est
controˆle´. Si ce dernier est accepte´ le guide ne change pas. Cependant, si l’angle
donne´ de´passe la limite de la contrainte angulaire, le guide change de couleur
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(a) (b) (c)
(d)
Fig. 5.10 – Le coˆne est un GV pour l’assistance a` la manipulation et le respect de
la contrainte de l’e´nergie de courbure du chromosome, (a) il s’active a` la validation
d’une se´lection et indique le de´passement (b) sur l’axe des X (c) et/ou sur l’axe des
Y (d) par la coloration rouge
(devient rouge). Un de´couplage visuel est e´galement exe´cute´ afin de se´parer
le rendu visuel et les gestes de l’utilisateur. Ainsi, si l’utilisateur continue
a` appliquer de mauvaises transformations, visuellement, le mode`le reste
inchange´. De plus, un message textuel est affiche´ pour permettre a` l’utilisateur
d’identifier l’axe de de´passement. Le guide guide angle emploie e´galement
la modalite´ auditive en e´mettant un bip sonore a` chaque de´passement de la
contrainte.
• La contrainte volumique repre´sente le territoire chromosomique comme il
est de´crit dans la section 3.2.1. Il s’agit d’un volume de´limite´. Nous supposons
qu’il est e´galement statique bien qu’il puisse subir de petites de´formations dans
la cellule. Le volume englobant du mode`le 3D construit ne doit pas de´passer
le volume de ce territoire. Nous avons estime´ que la forme la plus simple et la
plus repre´sentative de ce volume serait une sphe`re.
Les proprie´te´s du GV qui vont lui correspondre sont pre´sente´s dans le tableau
5.2. Le guide guide volume est simple et actif avec une fonction de re´pulsion
convergente vers l’inte´rieur. Il s’agit d’un guide statique, ayant pour re´fe´rentiel
le centre ge´ome´trique de mode`le 3D du chromosome.
En ge´ome´trie carte´sienne, une sphe`re de centre (x0, y0, z0) et de rayon r est
l’ensemble des points (x, y, z) tels que :
(x− x0)
2 + (y − y0)
2 + (z − z0)
2 = r2 (5.2)
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Fig. 5.11 – La primitive repre´sentant le GV utilise´ pour la contrainte du volume et
les directions des forces qu’il exerce
Pour que la contrainte volumique soit respecte´e il faut qu’a` tout moment de la
manipulation le volume du mode`le 3D du chromosome (ou le diame`tre de sa
boite englobante) soit toujours infe´rieur au volume du guide (ou son diame`tre).
(a) (b)
Fig. 5.12 – La sphe`re est un GV pour l’assistance a` la manipulation et le respect de
la contrainte du volume de confinement du chromosome (a) sans de´passement (b)
lors d’un de´passement de la contrainte
Par ailleurs, le guide volume est constamment affiche´ sous la forme d’une
sphe`re de couleur bleue. Lors de la manipulation d’un segment de chromosome,
apre`s la se´lection d’un cylindre, si la contrainte de volume est ve´rifie´e, le guide
reste inchange´. Toutefois, de`s qu’il y a un de´passement de cette contrainte,
le guide adopte une couleur rouge en plus de l’affichage d’un message textuel
informant de ce de´passement et une de´corre´lation visuelle. Le guide utilise
e´galement la modalite´ auditive en e´mettant un bip sonore lors du de´passement
du volume.
• La contrainte d’auto-e´vitement est une contrainte engendre´e par la lon-
gueur et le diame`tre des cylindres qui forment le chromosome. Cela impose que
les cylindres soient impe´ne´trables. Pour ve´rifier cette contrainte nous avons eu
recours au GV guide evitement. Il s’agit d’un guide simple et actif, avec une
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fonction de re´pulsion. Ce guide pour la manipulation est statique et a pour
re´fe´rentiel celui du cylindre correspondant. Il y a autant de guides d’e´vitement
que de cylindres dans le mode`le. Ce guide a pour primitive celle du cylindre.
Si r0 est le rayon du cylindre de base du mode`le 3D et l0 sa longueur, alors r
le rayon de la primitive (zone d’influence) du guide est exprime´ par r = r0+ ǫ0
et l sa longueur l = l0 + ǫ0. La variation de taille entre le segment de chro-
mosome et guide evitement permet de ge´rer les collisions entre les segments.
Ce guide utilise la modalite´ visuelle. Bien qu’il ne soit pas visible pour l’utili-
sateur, il permet d’assurer un de´couplage visuel lorsque l’utilisateur provoque
une collision entre deux cylindres quelconques. Ainsi, la transformation pro-
voque´e par l’utilisateur n’est pas applique´e au mode`le si elle ne respecte pas
cette contrainte.
Fig. 5.13 – La primitive repre´sentant le GV relatif a` la contrainte d’auto-e´vitement
et les directions des forces qu’il exerce
5.5 Expe´rimentations et e´valuations
pre´liminaires
Dans cette partie du chapitre, nous proposons de tester notre mode`le d’assistance
et de mesurer des premiers re´sultats sur son utilisabilite´ et son efficacite´.
5.5.1 Objectif de l’expe´rimentation
Ces e´valuations pre´liminaires nous permettront d’abord d’appre´hender la
re´action des sujets face a` notre mode`le d’assistance et avoir une premie`re
appre´ciation globale du mode d’assistance et des modalite´s employe´es.
Nous avons fait le choix d’occulter la complexite´ du mode`le biologique dans notre
expe´rimentation car nous pensons, qu’a` ce premier stade de l’e´valuation, il est plus
important de concentrer l’e´tude sur le mode`le d’assistance.
Les e´valuations pre´liminaires que nous avons re´alise´es ont deux objectifs princi-
paux associe´s a` la manipulation de mode`le 3D du chromosome :
– Comparer les performances en manipulation du syste`me avec module d’assis-
tance et sans module d’assistance.
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– De´terminer l’apport de l’assistance dans le cadre d’une interaction 3D sous
contrainte.
Notre expe´rience se de´roulera en deux parties :
– Mesurer les performances de manipulation du mode`le 3D dans le respect des
contraintes mais sans module d’assistance.
– Comparer les performances pre´ce´dentes a` celles obtenues, dans des conditions
identiques, par le syste`me be´ne´ficiant du module d’assistance.
5.5.2 Pre´sentation de l’expe´rimentation
Dispositif mate´riel
Pour les besoins de la re´alisation de l’expe´rimentation, nous avons utilise´ le
dispositif mate´riel suivant :
– un PC Intel Core i7-950
– un e´cran 19’
– une souris sans fil Logitec Mx Air
Le dispositif mate´riel utilise´ est illustre´ par la figure 5.14.
Fig. 5.14 – Les tests d’e´valuation se font sur un poste de travail classique
Description de l’environnement virtuel
L’environnement virtuel avec lequel nous avons re´alise´ les expe´rimentations est
compose´ du mode`le 3D du chromosome simule´ et du mode`le du volume englo-
bant. Le mode`le 3D simulant un chromosome repre´sente un prototype spe´cialement
construit pour les besoins de l’e´valuation. Il a e´te´ ge´ne´re´ par notre moteur de cal-
culs ge´ome´trique (base´e sur l’approche du mode`le par compression). Cependant, le
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mode`le ne repre´sente pas un vrai chromosome puisque nous avons limite´ le nombre
des cylindres qui le forment dans le but de simplifier la taˆche a` accomplir.
Le mode`le est constitue´e d’une chaˆıne de vingt cylindres jaunes articule´s, relie´s les
uns aux autres par des sphe`res de jointure (voir la figure 5.15). Quant au volume du
territoire chromosomique, il est repre´sente´ par une sphe`re bleue.
(a) (b)
Fig. 5.15 – Environnement virtuel expe´rimental : (a) vue principale du mode`le
perc¸ue par le participant et (b) seconde vue de gauche
Le mode`le 3D est hie´rarchise´ (explique´ dans le chapitre 3) ce qui implique que
la manipulation d’un cylindre i entraˆınera le de´placement des cylindres suivants (de
i + 1 jusqu’a` n, dans notre cas n = 20) (voir figure 5.16). Les cylindres pre´ce´dents
quant a` eux restent statiques.
Racine





 i+1 jusqu'à n
Fig. 5.16 – La hie´rarchie du mode`le 3D : la croix indique la racine du mode`le et la
fle`che le sens de la hie´rarchie. Une manipulation du cylindre i conduit au mouvement
de l’ensemble des cylindres de i+ 1 jusqu’a` n
Nous mode´lisons les contraintes physico-chimiques de notre application par les
GVs de´crits dans la section 5.4.3 :
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– Un GV statique, guide volume, avec une fonction de re´pulsion pour de´limiter
la zone de l’e´volution du mode`le. Le guide a pour primitive une sphe`re qui
repre´sente le territoire du chromosomique.
– Un GV dynamique, guide angle, qui inte`gre la contrainte de l’e´nergie de
courbure. Ce guide est e´galement actif puisqu’il contraint le cylindre manipule´
a` rester dans la primitive conique.
Une des particularite´s de notre environnement de test re´side dans le fait que nous
employons la modalite´ visuelle mais aussi la modalite´ auditive. Par ailleurs, la came´ra
virtuelle est fixe lors des expe´rimentations. Par conse´quent, le point de vue du sujet
sur la sce`ne ne peut pas eˆtre modifie´. De plus, les indices visuels pour appre´hender
la profondeur sont relativement faibles. Cela a e´te´ impose´ dans le but de pousser
certains sujets a` avoir de la difficulte´ a` percevoir les modifications applique´es au
mode`le, ainsi que l’e´tat des contraintes. Graˆce a` cela, nous souhaitons voir si l’usage
du module d’assistance permet d’aider a` la re´alisation d’une taˆche dans le respect
des contraintes.
Description ge´ne´rique d’un essai
L’expe´rience consiste a` modifier le mode`le du chromosome pour l’amener a` une
conformation de´sire´e (illustre´ par la figure 5.17) comme le ferait l’expert dans notre
approche hybride.
Dans ce but, nous proposons un mode`le 3D simulant un chromosome et nous
demandons ensuite au sujet de reproduire une forme pre´alablement fixe´e. Afin
d’y arriver, le sujet peut se´lectionner et manipuler tous les cylindres du mode`le.
Toutefois, le sujet n’est pas tout a` fait libre dans sa reproduction du mode`le
demande´ puisque nous lui indiquons par un couple cylindre-zone la manipulation
qu’il doit exe´cuter (de´placer le cylindre cible dans la zone indique´e). Une zone est
repre´sente´e par un cube et le couple cylindre-zone cible est signale´ par la couleur
verte. Les conditions initiales sont toujours les meˆmes pour chaque essai : mode`le
3D, position des zones et ensemble des cylindres a` de´placer.
Une expe´rience comprend trois zones a` valider. La validation d’une zone de´pend
d’une distance seuil entre elle et le cylindre cible, c’est-a`-dire qu’il ne suffit pas qu’ils
entrent en collision.
Bien que la position des zones est fixe dans l’environnement et ne change pas au fils
des expe´rimentations, elles sont affiche´es dynamiquement. Une fois qu’une zone est
valide´e, elle disparaˆıtra et laissera place a` la zone suivante.
Pour re´aliser ces taˆches, le sujet utilise la souris pour la se´lection (2D pointing)
et les fle`ches directionnelles du clavier pour la manipulation (ie. modification de
l’orientation du cylindre se´lectionne´).
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Environnement virtuel
Région à atteindre Cylindre à 
manipuler




Branche du modèle 
3D manipulée
Fig. 5.17 – Reproduction sche´matise´e des diffe´rentes e´tapes de manipulation ap-
porte´ par un expert dans le but d’amener la structure 3D du chromosome a` une
conformation de´sire´e
(a) (b) (c) (d)
Fig. 5.18 – Les diffe´rentes e´tapes de l’expe´rience : les trois cylindres verts doivent
eˆtre place´s dans les trois zones vertes correspondantes qui s’affichent l’une apre`s
l’autre
En re´sume´, un essai consiste a` valider les trois zones donne´es, et donc a` refaire
trois fois les e´tapes suivantes :
1. se´lectionner un cylindre et le manipuler (c’est-a`-dire changer son orientation
dans le repe`re du cylindre pre´ce´dent). Ces taˆches peuvent eˆtre re´pe´te´es autant
de fois que le sujet le souhaite.
2. valider la zone courante en y inscrivant le cylindre cible correspondant.
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Deux cate´gories d’essais
Afin de tester l’apport de notre mode`le d’assistance pour une interaction sous
contraintes, nous avons attribue´ une cate´gorie d’essai pour l’expe´rience avec le
module d’assistance et une autre sans assistance. L’expe´rience est identique pour
chacune de ces cate´gories d’essais. Elles se de´rouleront de la meˆme fac¸on que de´crite
pre´ce´demment. Les deux cate´gories d’essais sont (figure 5.19) :
1. Avec assistance : cela implique la pre´sence des GVs que nous avons
imple´mente´s pour le respect des contraintes : 1) la sphe`re qui empeˆche le
de´passement de volume et 2) le coˆne qui e´vite les de´passements d’angles. Ces
guides sont a` la fois visuels et auditifs. De plus, une information textuelle
permet a` l’utilisateur d’identifier le cylindre de´signe´, se´lectionne´ et mani-
pule´, mais aussi de savoir le type de de´passement de contrainte s’il y en a
(de´passement du volume ou de l’angle).
2. Sans assistance : sans guides, le sujet sera informe´ du cylindre de´signe´,
se´lectionne´ et manipule´ par un message textuel. Concernant les contraintes, il
ne sera informe´ d’un de´passement que par une signalisation visuelle sous forme
d’un message textuel indiquant e´galement le type de de´passement.
(a) (b)
Fig. 5.19 – De´passement de la contrainte volumique au cours de l’essai : (a) de
cate´gorie (1) et (b) de cate´gorie (2)
De´roulement des expe´riences
Pour une expe´rimentation, chaque sujet effectue une se´rie de six essais en
alternant la cate´gorie (1) (avec assistance) et la cate´gorie (2) sans assistance. En
somme, le sujet aura re´alise´ trois essais de chaque cate´gorie.
Avant de de´buter l’expe´rience, nous expliquons au sujet ce qui lui est demande´ en
insistant sur le respect des contraintes du mode`le. Nous lui de´crivons le de´roulement
de l’expe´rience et la diffe´rence entre les deux cate´gories d’essais.
Le sujet est autorise´ a` tester une fois l’interface afin de se familiariser avec le syste`me.
La dure´e totale d’une expe´rience pour un sujet est de dix minutes en moyenne.
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A la fin de l’expe´rience, le sujet remplit un questionnaire sur le retour qualitatif de
l’expe´rience.
5.5.3 Deux types d’analyse
Nous avons proce´de´ a` deux types d’analyse : 1) objective en mesurant certains
parame`tres au cours des expe´rimentations et 2) subjective base´e sur les re´ponses des
sujets aux questionnaires.
Objective
Cette e´valuation va permettre de prendre en compte les performances des taˆches
de se´lection et de manipulation sous contraintes, notamment graˆce a` des analyses
de variance (ANOVA).
Pour cela nous mesurons, a` la fin de chaque essai, les parame`tres suivants :
– La dure´e totale d’un essai (T )
– Le nombre de tentatives de de´passement de l’angle sur l’axe X (Nb dX)
– Le nombre de tentatives de de´passement de l’angle sur l’axe Y (Nb dY )
– Le nombre de tentatives de de´passement du volume (Nb dV )
– Le nombre de zones valide´es (Nb Z)
– L’e´tat d’e´chec ou pas (un boole´en E, e´gal a` 1 s’il y a e´chec, 0 sinon)
L’e´tat d’e´chec consiste a` tenir compte d’un time out au bout duquel la forme
souhaite´e n’a pas pu eˆtre reproduite (ie. valider toutes les zones). Cela revient a`
limiter la dure´e d’un d’essai.
La dure´e du time out a e´te´ de´termine´e par une moyenne sur un ensemble d’essais
pre´liminaires.
Subjective
Cette e´valuation a pour objectif de faire apparaˆıtre une appre´ciation globale sur
les expe´rimentations effectue´es.
Nous demandons aux sujets de remplir un questionnaire afin d’avoir des informations
sur les participants. Un second questionnaire sur l’utilisabilite´ et un autre sur les
pre´fe´rences et la satisfaction des sujets permettent d’avoir un retour qualitatif de
l’expe´rience. L’ensemble des questionnaires utilise´s est donne´ en annexe B.4.2.
5.5.4 Analyse des donne´es expe´rimentales
Plan de l’analyse expe´rimentale
Onze participants ont re´alise´ les expe´rimentations, dont huit hommes et trois
femmes, age´s de 22 a` 38 ans, parmi lesquels on compte un seul gaucher.
Comme les expe´rimentations ont eu lieu sur un poste de travail classique (PC), et
que tous les participants utilisent tre`s souvent un ordinateur, nous avons juge´ leur
expertise en fonction de la fre´quence a` laquelle ils jouent aux jeux vide´o a` cause de
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la similitude des commandes a` re´aliser (avec le clavier et la souris).
Les analyses statistiques que nous avons re´alise´es et qui vont eˆtre de´crites dans
la suite, s’appuient sur la valeur des parame`tres T , Nb dX, Nb dY , Nb dV et Nb Z
de 11 ∗ 2 ∗ 3 = 66 e´chantillons.
Les facteurs d’analyse que nous avons adopte´s sont :
– F1 l’expertise du sujet, issue du questionnaire (novice, interme´diaire ou expert)
– F2 la cate´gorie de l’essai (cate´gorie (1) avec assistance et (2) sans assistance)
– F3 le nume´ro de l’essai (de 1 a` 6)
Dans l’analyse ci-dessous, nous observons l’influence de ces facteurs sur les
variables lie´es aux proprie´te´s de l’assistance : T , Nb dX, Nb dY , Nb dV et Nb Z.
Nous utilisons l’Analyse de la Variance (ANOVA) pour de´terminer l’influence de
ces facteurs sur la moyenne de ces variables. Ces analyses ont e´te´ effectue´es graˆce au
logiciel libre TANAGRA1. TANAGRA est un logiciel de DATA MINING destine´ a`
l’enseignement et a` la recherche. Il imple´mente une se´rie de me´thodes de fouilles de
donne´es issues du domaine de la statistique exploratoire, de l’analyse de donne´es,
de l’apprentissage automatique et des bases de donne´es.
Toujours dans le cadre de l’interaction 3D sous contraintes, notre analyse a pour
objectif de re´pondre a` une question principale : le mode`le d’assistance apporte t-il
un gain a` l’utilisateur par rapport a` une interaction non assiste´ ?
Apport du mode`le d’assistance
Dans cette partie nous e´tudions les re´sultats des expe´rimentations de manie`re
globale, nous prenons donc en compte tous les essais de 1 a` 6. Notons que les essais
1, 3 et 5 sont relatifs a` la cate´gorie (1) avec assistance, tandis que les essais 2, 4 et
6 sont eux de la cate´gorie (2) sans assistance.
Une premie`re indication est donne´e par le nombre d’e´checs total sur l’ensemble
des essais et pour une cate´gorie donne´e. La figure 5.20 illustre le faible taux d’e´chec
et de de´passements de contraintes pour les essais avec assistance par rapport aux
essais sans assistance.
Le nombre d’e´checs moyen pour les expe´riences utilisant le module d’assistance est
bien plus faible que celui associe´ aux expe´rimentation sans assistance : 0.09 contre
0.33. Cette diffe´rence de moyenne est significative (ANOVA F = 6, 168675, p < 0.01).
Ce re´sultat est tre`s important car il nous permet d’affirmer que le module d’assis-
tance permet de diminuer le nombre d’e´checs. Il permet donc au sujet de valider
l’expe´rience, la plupart du temps.
La moyenne des temps T associe´s a` la re´alisation d’un essais suivant la cate´gorie
(1) des expe´riences est infe´rieure a` celle associe´e a` la cate´gorie (2) : 37.06s
1http ://eric.univ-lyon2.fr/ ricco/tanagra/fr/tanagra.html























Fig. 5.20 – (a) Nombre d’e´checs total et (b) nombre de de´passements de contraintes
moyen pour toutes les expe´rimentations relativement aux essais de cate´gorie (1),
avec assistance, et de cate´gorie (2), sans assistance.
contre 53.42s. L’e´cart-type est e´galement infe´rieur : 26.55s avec assistance contre
31.43s sans assistance. Cette diffe´rence est plus ou moins significative (ANOVA
F = 5.21, p = 0.02).
La vitesse d’exe´cution de la taˆche n’est pas une priorite´ bien qu’il semblerait que
le module d’assistance permette de gagner du temps sur la re´alisation de l’expe´rience.
Nous avons e´galement calcule´ le nombre total des tentatives de de´passements
de contraintes (de´passement de l’angle sur l’axe X, sur l’axe Y et de´passement du
volume englobant) Nb D = Nb dX + Nb dY + Nb dV , repre´sente´ a` la figure 5.20
(b). Cette somme nous donne une ide´e sur la fre´quence des manipulations pouvant
amener a` des de´passements de contraintes, pour chaque cate´gorie.
Nous observons que la cate´gorie d’essai influence fortement la moyenne des
de´passements de contraintes, Nb D. La moyenne de de´passements pour les es-
sais sans assistance est de 43.06, tandis que pour les essais avec assistance elle
est de 15.42. Cet e´cart est tre`s significatif (ANOVA F = 12.61, p = 0.0007 << 0.01).
En e´tudiant dans le de´tail cet e´cart, il semble eˆtre plus manifeste pour les
de´passements de la contrainte volumique (ANOVA F = 8.52, p = 0.004 << 0.01)
que pour les de´passements de la contrainte angulaire sur l’axe X (ANOVA
F = 4.21, p = 0.04 > 0.01) ou sur l’axe Y (ANOVA F = 2.36, p = 0.12 > 0.01).
Cette observation est de´terminante puisqu’elle nous permet de constater que :
– les GVs employe´s par le module d’assistance semblent assurer correctement
leur fonction, a` savoir informer le sujet de la pre´sence d’une contrainte et
garantir son respect. Les sujets ont une perception rapide de l’e´tat du mode`le
(de´passement ou non d’une contrainte) et identifient donc tre`s vite quelle
manipulation les a amene´s a` un de´passement probable. Ainsi, les sujets ont
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moins d’he´sitations a` re´aliser la taˆche et ne persistent pas a` refaire la meˆme
manipulation ce qui re´duit Nb D.
– le guide relatif a` la contrainte volumique s’ave`re eˆtre le plus utilise´, et cela
pourrait eˆtre explique´ par le fait que les sujets ont du mal a` percevoir les
trois dimensions du mode`le a` travers un affichage 2D. Ils arrivent a` ge´rer la
contrainte angulaire car elle est locale, alors que pour la contrainte volumique
c’est la globalite´ du mode`le qui est en cause.
Par ailleurs nous observons que le niveau d’expertise (novice, interme´diaire, ex-
pert) des sujets influence le temps moyen T d’exe´cution des expe´riences (ANOVA
F = 9.37, p = 0.0002 << 0.01) avec un e´cart-type quasiment e´quivalent pour les
trois niveaux d’expertise.
En conse´quence, l’expertise du sujet influence le nombre d’e´checs qu’il a re´alise´. Mais
il est a` noter que l’expertise conditionne le nombre de zones valide´es a` chaque essais
Nb Z (ANOVA F = 4.53, p < 0.01). Cela veut dire que meˆme en cas d’e´chec, un
expert arrive a` valider, en moyenne, 2.8 zones alors qu’un novice en valide 2.2.
Toutefois, l’influence de l’expertise sur le nombre de de´passement total de contraintes
Nb D ne semble pas eˆtre tre`s significative (ANOVA F = 1.96, p = 0.14), pourtant
un expert fait en moyenne 13.5 de´passements, un interme´diaire en fait 16.4 et un
novice en fait 26.9. Cela confirme que le respect des contraintes ne de´pend pas d’une
connaissance particulie`re en interaction avec des objets 3D mais plutoˆt d’une exper-
tise de la conception du mode`le.
Le module d’assistance arrive a` ame´liorer le temps d’exe´cution et a` diminuer
le nombre d’e´checs quel que soit le niveau d’expertise du sujet. En comparant
l’e´volution des moyennes des temps pour les experts et les novices (voir figure 5.21),
nous remarquons que dans les deux cas, T diminue avec le module d’assistance (es-
sais 1, 3 et 5) et est irre´gulier avec le mode sans assistance (essais 2, 4 et 6).
Il en est de meˆme en e´largissant la comparaison a` l’ensemble des sujets. La figure
5.22 illustre la diminution du nombre moyen de de´passements de contraintes avec le
module d’assistance, alors que Nb D reste relativement important sans assistance.
E´valuation subjective
Le questionnaire sur l’utilisabilite´ du syste`me pre´sente trois questions sur la
difficulte´ d’accomplissement de la taˆche demande´e avec le mode d’interaction assiste´
et avec le mode d’interaction non assiste´. La figure 5.23 retrace les re´ponses donne´es
par les sujets. Nous remarquons qu’en ge´ne´ral, la taˆche n’a jamais e´te´ tre`s difficile
a` re´aliser, toutefois, elle semble eˆtre plus aise´e avec le mode d’interaction assiste´.
En ce qui concerne l’utilisabilite´ des guides, nous avons pose´ trois questions sur la
pertinence des guides, sur l’utilite´ de leurs couleurs et le degre´ de repre´sentativite´
des actions des participants. A` ces trois questions, les sujets ont re´pondu positive-
ment largement au dessus de la moyenne.


















































Fig. 5.22 – E´volution du nombre moyen de de´passements de contraintes au fils des
essais, pour l’ensemble des sujets
Le questionnaire de satisfaction nous permet de noter que les sujets trouvent,
qu’en moyenne, l’interaction est plus facile en mode assiste´ (illustre´ par la figure
5.24). Cela confirme les re´sultats de l’analyse objective.
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Fig. 5.24 – Facilite´ d’interaction avec le syste`me en mode assiste´ et mode non assite´
Les deux dernie`res questions a` re´ponses ouvertes nous ont permis de recueillir
les remarques des participants. Le principal commentaire qui en de´coule est lie´ a` la
difficulte´ de la perception tridimensionnelle. La plupart des participants ont eu du
mal a` situer les zones a` atteindre par rapport au mode`le.
Il est donc inte´ressant de voir si l’apport d’informations visuelles de profondeur (eg.
ombres) voir de la ste´re´oscopie permet d’ame´liorer les performances des sujets meˆme
avec le mode non assiste´.
Un premier bilan
Nous avons fait le choix de faire une e´valuation pre´liminaire de notre mode`le
d’assistance dans le but de ve´rifier ses proprie´te´s et de valider son inte´reˆt. Le contexte
de cette e´valuation est une manipulation sous contraintes (volumique et angulaire).
Pour cela nous avons mis en place une expe´rimentation simple qui consiste a`
modifier le mode`le 3D afin de valider trois zones spatiales successives en y ame-
nant des cylindres cibles. Les trois couples cylindre-zone sont de´termine´s par avance.
Les re´sultats de l’analyse qui a suivie sont assez encourageants dans le sens
ou` les performances (temps d’exe´cution de la taˆche, nombre d’e´checs et nombre
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de de´passements de contraintes) des sujets se sont ame´liore´es avec le module
d’assistance, en comparaison a` la meˆme expe´rience sans assistance.
De plus, les sujets n’ont pas e´te´ re´fractaires a` l’utilisation des GVs, ni aux deux
modalite´s auditive et visuelle. Ils n’ont pas e´te´ surcharge´s d’informations et ont
estime´ pertinentes les informations qui leur ont e´te´ communique´es.
Toutefois, cette premie`re e´valuation nous a permis de soulever certaines
questions. Par exemple, l’affichage textuel semble ne pas suffire a` informer l’uti-
lisateur pour une interaction en mode sans assistance. Mais cela pourrait eˆtre
la conse´quence d’un mauvais positionnement du texte dans la sce`ne. De plus, la
difficulte´ de visualiser la forme 3D geˆne la re´alisation de la taˆche. Il faudrait donc
refaire des expe´rimentations ou` la notion de relief de l’environnement virtuel serait
accentue´e. Une visualisation ste´re´oscopique et une navigation simple permettraient,
probablement, de pallier ce proble`me.
Par ailleurs, bien que nous ayons observe´ une le´ge`re courbe d’apprentissage (pour
le temps et le nombre moyen de de´passement de contraintes) sur les performances
des sujets en utilisant le module d’assistance, il est difficile de nous prononcer sur
l’origine exacte de cette baisse. L’apprentissage pourrait eˆtre duˆ au cycle re´pe´titif
des taˆches a` exe´cuter. Afin d’e´carter cette hypothe`se, il faudrait varier le cycle de
l’expe´rience (ie. les couples cylindre-zone a` valider) et ce sur un plus grand nombre
d’essais par sujet.
Bien que cette e´valuation pre´liminaire repre´sente le cas extreˆme (mais bien
connues de tous) ou` l’interaction avec le mode`le 3D se fait via le clavier et la souris
(en 2D), les re´sultats obtenus sont tre`s encourageants et nous pouvons sans doute
espe´rer que lors du passage a` une interaction 3D dans un environnement immersif
ou semi-immersif les performances seraient nettement ame´liore´es.
En effet, au vue des diffe´rents travaux de´ja` re´alise´s sur l’apport de l’interac-
tion 3D pour les taˆches de manipulation au sein de la communaute´ de Re´alite´
Virtuelle en ge´ne´ral [Bowman et al. , 2005], et ceux de notre e´quipe en particu-
lier [Ouramdane, 2008] [Ouramdane et al. , 2009] [Haydar et al. , 2010], le passage
de l’interaction 2D vers l’interaction 3D en semi-immersif ou immersif ame´liore
conside´rablement les performances des taˆches de manipulation.
5.6 Expe´rimentations semi-immersives
Par une e´valuation pre´liminaire de notre mode`le d’assistance, nous avons pu
obtenir une appre´ciation globale de ses apports. Partant du principe que l’interaction
3D en milieu immersif ou semi-immersif ame´liore les performances pour la taˆche de
manipulation, il serait inte´ressant d’e´valuer l’apport de notre mode`le dans un tel
cadre. Ainsi, nous avons mis en place des expe´rimentations en milieu semi-immersif
permettant de mesurer les performances des sujets pour la re´alisation d’une taˆche
avec et sans assistance. Nous comparerons par la suite les re´sultats de´ja` obtenus
pour une interaction 2D a` celles issues d’une interaction 3D.
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5.6.1 Objectif de l’expe´rimentation
Ces e´valuations, comple´mentaires aux pre´ce´dentes, nous permettront de
mesurer l’apport de notre mode`le d’assistance dans un mode d’interaction
3D. Plus particulie`rement, ces e´valuations sont le moyen de comparer l’apport
du mode`le d’assistance en 2D (confirme´ par l’e´valuation pre´liminaire) et celui en 3D.
Comme pour les e´valuations pre´liminaires (en clavier/souris), les e´valuations en
milieu semi-immersif ont pour objectifs de :
– Comparer les performances en manipulation du syste`me avec module d’assis-
tance et sans module d’assistance.
– De´terminer l’apport de l’assistance dans le cadre d’une interaction 3D sous
contrainte.
– Comparer les performances en manipulation de l’assistance en mode non-
immersif et semi-immersif.
Notre expe´rience se de´roulera de la meˆme fac¸on que pour la pre´ce´dente, a` sa-
voir mesurer les performances de manipulation du mode`le 3D dans le respect des
contraintes mais avec et sans module d’assistance.








Fig. 5.25 – Plateforme de Re´alite´ Virtuelle/Augmente´e semi-immersive EVR@
L’e´valuation a e´te´ re´alise´e sur la plateforme de Re´alite´ Virtuelle de notre labo-
ratoire (Human scale semi-immersive (Evr@2)).
2http ://gsc2.cemif.univ-evry.fr/index.php/Accueil
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Elle est compose´e d’un e´cran de grande taille (3.2mX2.4m) et d’un projecteur DLP
120HzMIRAGE4000 qui assure une ste´re´oscopie active. Nous utilisons des lunettes
ste´re´oscopiques Crystal Eyes 3 et leur e´metteur correspondant.
L’interaction est assure´e par un flystick (voir annexe B) que l’utilisateur tient a` la
main. Le flystick comporte un ensemble de marqueurs qui permettent son suivie
en temps re´el graˆce deux came´ras infrarouges ARTTrack1. L’ensemble du dispositif
mate´riel est illustre´ par la figure 5.25. Le de´tail des pe´riphe´riques 3D utilise´s est
donne´ en annexe B.
Techniques d’interaction 3D
Les taˆches d’interaction 3D sont assure´es par des techniques classiques, aux-
quelles nous appliquerons notre mode`le d’assistance suivant la cate´gorie de l’essai.
La taˆche de se´lection est assure´e par la technique du rayon laser virtuel (Ray cas-
ting), la manipulation est assure´e par la technique de la main virtuelle simple. Ce
qui revient a` utiliser la me´thode HOMER. Toutes ces me´thodes ont e´te´ de´crites dans
le chapitre 2.
La possibilite´ de navigation est e´galement propose´e au participant afin de changer
de point de vue du mode`le 3D.
La gestion du controˆle d’application, entre les diffe´rentes taˆches, est ge´re´e par les














Fig. 5.26 – Gestion du controˆle d’application par le flystick
De´roulement des expe´riences
Le scenario d’e´valuation est le meˆme que pour l’e´valuation pre´liminaire a` l’excep-
tion du dispositif mate´riel et des techniques d’interaction utilise´s. L’environnement
virtuel est identique que pour l’expe´rimentation non-immersive impliquant le meˆme
mode`le 3D. Le sujet doit re´aliser la meˆme expe´rience, avec les deux cate´gories d’es-
sais : 1) avec assistance et 2) sans assistance.
Nous rappelons que l’expe´rience consiste a` modifier le mode`le 3D pour l’amener a`
une conformation de´sire´e (comme le ferait l’expert dans notre approche hybride).
Pour cela, il doit rapprocher dans l’espace trois cylindres de´signe´s a` trois zones
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pre´de´finies. Les couples cylindre-zone sont fixes. Un essai est termine´ lorsque : 1) le
sujet valide les trois zones donne´es ou 2) le sujet a de´passe´ un temps d’exe´cution
limite (time out).
A` chaque expe´rimentation le sujet effectue, en tout, dix essais dont cinq de chaque
cate´gorie. Au de´but de chaque essais les parame`tres (position de la came´ra virtuelle,
mode`le 3D, position des zones, etc.) sont re´-initialise´s ce qui fait que les conditions
initiales sont identiques pour tous les essais.
5.6.3 Analyse des donne´es
Plan de l’analyse expe´rimentale
Pour cette deuxie`me e´valuation, douze participants ont re´alise´ les
expe´rimentations, dont huit hommes et quatre femmes, aˆge´s de 22 a` 38 ans,
parmi lesquels on compte un seul gaucher. Les sujets sont au nombre de quatre pour
chacun des niveaux d’expertise en Re´alite´ Virtuelle (novice, interme´diaire, expert).
Afin de comparer les re´sultats avec ceux de l’e´valuation pre´ce´dente, nous avons
base´ les analyses statistiques sur la valeur des meˆmes parame`tres T , Nb dX, Nb dY ,
Nb dV , Nb D et Nb Z de 12 ∗ 2 ∗ 5 = 120 e´chantillons.
Les facteurs d’analyse adopte´s sont e´galement les meˆmes que pour l’analyse
pre´liminaire, a` savoir :
– F1 l’expertise du sujet, issue du questionnaire (novice, interme´diaire ou expert)
– F2 la cate´gorie de l’essai (cate´gorie (1) avec assistance et (2) sans assistance)
– F3 le nume´ro de l’essai (de 1 a` 6)
En utilisant l’Analyse de la Variance (ANOVA), nous observons l’influence de ces
facteurs sur les variables pre´ce´demment cite´es, lie´es aux proprie´te´s de l’assistance
(T , Nb dX, Nb dY , Nb dV , Nb D et Nb Z).
Le but de cette analyse est de confirmer le gain apporte´ par le mode`le d’assistance
dans le cadre d’une interaction non assiste´, mais e´galement de comparer les perfor-
mances du syste`me assiste´ en interaction 2D (milieu non-immersif) et en interaction
3D (en milieu semi-immersif).
Apport du mode`le d’assistance
Pour cette partie de l’analyse nous prenons en conside´ration tous les essais de 1
a` 10, sachant que les essais 1, 3, 5, 7 et 9 sont relatifs a` la cate´gorie (1) avec assis-
tance, tandis que les essais 2, 4, 6, 8 et 10 sont eux de la cate´gorie (2) sans assistance.
Nous reprenons le meˆme ordre d’analyse que pour la premie`re e´valuation.
Nous commenc¸ons donc par observer le nombre d’e´checs total sur l’ensemble des
essais et pour une cate´gorie donne´e. Les analyses statistiques nous montrent que
la cate´gorie d’un essai influence conside´rablement le nombre d’e´checs (ANOVA
F = 6.76, p = 0.01 <= 0.01). En effet, le nombre moyen d’e´checs pour les essais
de cate´gorie (1) (assiste´) est de 0.1 alors que pour les essais de cate´gorie (2) (non
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assiste´) il est de 0.283. Cette diffe´rence est notable sur la figure 5.27 (a) qui illustre
le nombre total d’e´checs pour tous les sujets et pour tous les essais.
Cette observation est cohe´rente avec celle de´ja` faite ulte´rieurement, elle confirme
que meˆme en milieu semi-immersif, le module d’assistance permet de diminuer le
nombre d’e´checs des sujets.
Nous observons e´galement que la cate´gorie d’essai influence fortement la moyenne
des de´passements de contraintes, Nb D (ANOVA F = 24.34, p = 0.000003 << 0.01).
Elle est de 32.61 pour les essais de cate´gorie (1) et de 76.9 pour les essais de cate´gorie
(2) (voir figure 5.27 (b)). Contrairement a` la premie`re e´valuation, cet e´cart est tre`s
significatif pour la contrainte volumique (de´passements de la sphe`re (ANOVA F =
12.71, p = 0.0005 << 0.01)) mais aussi pour les contraintes angulaires (de´passements
de l’angle sur l’axe X (ANOVA F = 12.94, p = 0.0004 << 0.01) et Y (ANOVA
F = 11.65, p = 0.0008 << 0.01)). Nous supposons que le dispositif semi-immersif
ame´liore la perception visuelle des sujets, ce qui leur permet de reconnaˆıtre a` la fois
les contraintes locales et globales. Cela confirme donc que la contrainte globale (ie.






























Fig. 5.27 – (a) Nombre d’e´checs total et (b) nombre de de´passements de contraintes
moyen pour toutes les expe´rimentations relatives aux essais de cate´gorie (1), avec
assistance, et de cate´gorie (2), sans assistance.
De meˆme, le type de cate´gorie de l’essais influence le temps moyen T d’exe´cution
d’un essais. Le temps moyen pour les essais de cate´gorie (1), qui est de 34.96s, est
infe´rieur a` celui des essais de cate´gorie (2), qui est de 50.38s. Cette donne´e est tre`s
significative (ANOVA F = 10.4, p = 0.001 < 0.01). La figure 5.27 illustre le faible
taux d’e´chec et de de´passements de contraintes pour les essais avec assistance par
rapport aux essais sans assistance.
Concernant une relation e´ventuelle entre les re´sultats d’un sujet et son niveau
d’expertise (novice, interme´diaire et expert), les conclusions a` tirer sont :
– Le niveau d’expertise des sujets influence le temps moyen T d’exe´cution
des expe´riences (ANOVA F = 7.34, p = 0.0009 << 0.01) avec un e´cart
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type quasiment e´quivalent pour les trois niveaux d’expertise. En effet, la
maˆıtrise des techniques d’interaction 3D et des pe´riphe´riques utilise´s facilite
conside´rablement la re´alisation de la taˆche et par voie de conse´quence, diminue
le temps d’exe´cution.
– Le nombre d’e´checs moyen pour un expert est de 0.07, il est de 2.5 pour
les interme´diaires et les novices. L’influence de l’expertise des sujets sur le
nombre d’e´checs n’est pas significative (ANOVA F = 2.68, p = 0.07). Il en est
de meˆme pour le nombre de zones valide´es a` chaque essais Nb Z (ANOVA
F = 1.92, p = 0.15). Cela pourrait s’expliquer par le fait que l’interaction
3D, donnant plus de liberte´ d’action au sujets, a supprime´ les barrie`res de
l’expertise. Meˆme s’il met beaucoup plus de temps qu’un expert, un novice
re´ussira a` accomplir plus souvent la taˆche demande´e, contrairement au cas
avec une interaction 2D (non immersive).
– Comme pour l’e´valuation en milieu non-immersif, l’influence de l’expertise sur
le nombre de de´passement total de contraintes Nb D est tre`s peu significative
(ANOVA F = 2.92, p = 0.05). La moyenne de Nb D pour les experts est de
38.22, 63 pour les interme´diaires et 63.05 pour les novices, avec un e´cart type
e´quivalant pour tous (a` peu pre`s e´gale a` 52). L’expe´rimentation en milieu
semi-immersif confirme donc que le respect des contraintes ne de´pend pas
d’une connaissance particulie`re en interaction 3D.
Notons que l’utilisation de notre mode`le d’assistance ame´liore le temps
d’exe´cution et diminue le nombre d’e´checs quel que soit le niveau d’exper-
tise du sujet. Par conse´quent, il en est de meˆme pour l’ensemble des sujets. La
figure 5.28 (a) illustre d’une part une nette diminution du nombre moyen de
de´passements de contraintes avec le module d’assistance, alors que Nb D reste
relativement e´leve´ sans assistance. D’autre part, nous observons une e´volution
de´croissante du temps total T pour la re´alisation d’une expe´rience (figure 5.28
(b)). Pour ces deux parame`tres, Nb D et T , une petite courbe d’apprentissage
se dessine au cours des essais de cate´gorie (1) (essai 1, essai 3, essai 5, essai
7 et essai 9). Nous pouvons donc voir qu’un apprentissage de l’approche d’in-
teraction 3D sous contraintes se fait et que le mode`le d’assistance ame´liore
les re´sultats d’un sujet d’un essai a` un autre. Toutefois, il est important de
noter que l’alternance re´gulie`re entre les deux cate´gories d’essai (avec ensuite
sans assistance) risque d’avoir influencer cet apprentissage. De plus, puisque
les conditions initiales de chacune des expe´riences sont les meˆmes, le sujet
pourrait avoir appris au fur et a` mesure des essais les de´placement a` faire pour
valider l’expe´rience. Cela pourrait expliquer e´galement la le´ge`re diminution
irre´gulie`re de Nb D et T pour les essais non assiste´s de cate´gorie (2) (essai 2,
essai 4, essai 6, essai 8 et essai 10).










































Fig. 5.28 – (a) Evolution du temps moyen et du (b) nombre de de´passement total
moyen, au fil des essais
Comparaison entre l’assistance a` l’interaction 3D et 2D
Afin de pouvoir comparer les re´sultats des e´valuations en milieu non immersif
et ceux en milieu semi-immersif, nous avons respecte´ le meˆme sce´nario
d’e´valuation et les meˆmes conditions initiales de chaque essai.
La comparaison des re´sultats des deux e´valuations faites a de´ja` commence´
au niveau de la section pre´ce´dente, puisque nous avons note´ toutes les simi-
litudes rencontre´es. Cette section a donc pour but de notifier les diffe´rences
entre les performances des sujets en interaction assiste´e non immersive et
semi-immersive. Nous commenc¸ons par nous inte´resser uniquement aux essais
de cate´gorie (1).
Parmi les douze participants, dix sujets ont participe´ a` l’e´valuation pre´liminaire
sur PC. Par conse´quent, il aurait e´te´ pre´fe´rable d’alterner ale´atoirement les
essais avec interaction 3D et ceux en 2D. Toutefois, puisqu’une semaine se´pare
les deux e´valuations, nous pouvons supposer que les performances des sujets
n’a pas (ou tre`s peu) e´te´ alte´re´e.
Pour tout ce qui va suivre, nous nous sommes inte´resse´s aux dix sujets ayant
participe´ aux deux e´valuations. Par ailleurs, nous ne prenons en compte que
les six premiers essais (comme pour l’e´valuation pre´liminaire).
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Le nombre d’e´checs total pour les essais de cate´gorie est identique pour
l’expe´rience avec interaction 2D et celle en 3D. Nous pouvons donc noter que
le mode`le d’assistance COT est aussi efficace pour les milieux non immersifs
que pour les milieux semi-immersifs, il reste invariant au changement d’envi-
ronnement de test. Cela confirme la ge´ne´ricite´ du mode`le et son inde´pendance
du dispositif utilise´.
Quant au temps moyen pour l’exe´cution de l’expe´rience, il est de 39.72s
en milieu semi-immersif (e´cart type de 22.91s) et le´ge`rement infe´rieur en
milieu non immersif, qui est de 37.69s (e´cart type de 27.43s). Ce re´sultat est
tout a` fait compre´hensible, il est duˆ au fait que le temps moyen T pour la
deuxie`me e´valuation comprend un temps de se´lection, qui est plus important
en comparaison a` la se´lection avec la souris (pre´cision dans la de´signation
avec le rayon laser et validation par appui sur un bouton du flystick face a` un
clic de souris pour du 2D picking), mais aussi a` l’ajout d’un temps pour une
taˆche supple´mentaire qui est la navigation. Ainsi, en retranchant un temps
moyen de se´lection pour les deux types d’e´valuations, il est fort probable de
trouver T infe´rieur pour une interaction 3D que pour une interaction 2D,
toute deux assiste´es.
Le nombre de de´passements des contraintes Nb D moyen est de 37.33 pour
l’interaction 3D et de 16.96 pour l’interaction 2D. Le nombre de tentatives de
de´passements pour les deux contraintes (angulaire et volumique) a quasiment
double´. Ce re´sultat s’explique, d’une part, par la sensibilite´ de l’interaction 3D
en Re´alite´ Virtuelle. D’autre part, l’utilisateur a plus de degre´s de liberte´ lors
d’une taˆche de manipulation 3D. En effet, en mode d’interaction 3D il agit sur
trois axes de rotations simultane´ment alors qu’au clavier une seule rotation
par axe est possible (fle`ches directionnelles haut-bas correspondent a` un axe
et droite-gauche a` un autre). Nous pouvons ainsi faire deux constations :
– Les GVs sont utilise´s et assistent les sujets dans les deux cas d’e´valuation.
– La diffe´rence est grande entre l’assistance a` la manipulation 2D et celle pour
la manipulation 3D, car la premie`re est de´ja` contrainte par le dispositif et
la technique de manipulation tandis que la deuxie`me offre plus de liberte´
a` l’utilisateur. En manipulation 3D la liberte´ offerte au sujet implique un
risque d’erreur plus important.
Cette observation justifie la ne´cessite´ de notre mode`le d’assistance pour
l’interaction sous contraintes et plus particulie`rement pour l’interaction 3D.
Les re´ponses au questionnaire de la seconde e´valuation (annexe D) sont
cohe´rents avec ce que nous avons pre´ce´demment soupc¸onne´. A` la question
”pensez-vous que le mode d’interaction assiste´ en 3D est meilleur qu’en
2D ?”, 70% des sujets ont re´pondu ”oui” et 30% on re´pondu ”probablement
oui”. Cela nous semble naturel car les sujets trouvent l’interaction 3D plus
intuitive et moins contraignante, ils ont donc tendance a` essayer de nouvelles
modifications a` chaque essais ce qui entraˆıne un plus grand nombre de


















Tab. 5.3 – Ensemble des gains re´alise´s pour chaque parame`tre et selon le type de
l’expe´rimentation
tentative de de´passement des contraintes et sont donc plus rassure´s par
l’assistance propose´e.
De´sormais, nous souhaitons quantifier clairement le gain en performance du
passage d’une interaction 2D non immersive vers une interaction 3D immersive
de notre mode`le COT. Pour cela nous nous inte´ressons aux deux cate´gories
(assiste´e et non assiste´e) d’essais de chacune des expe´rimentations semi-
immersive et non immersive et nous calculons le gain en performance pour
chacun des parame`tres analyse´s (nombre d’e´checs, nombre de de´passement
des contraintes et temps d’exe´cution d’un essai).
Le tableau 5.3 pre´sente les gains re´alise´s sur l’ensemble des parame`tres et
pour chacune des e´valuations avec interaction 2D et avec interaction 3D. Avec
ces parame`tres globaux, il est difficile de statuer sur une comparaison possible
entre l’apport du mode`le d’assistance en interaction 2D et en interaction
3D, car plusieurs e´le´ments additionnels entrent en jeu comme la complexite´
de la se´lection 3D, l’ajout de la taˆche de navigation ou encore le controˆle
d’application via le flystick pour la seconde e´valuation.
En revanche, nous pouvons observer que pour les deux types
d’expe´rimentations, le mode`le d’assistance permet de re´duire de plus de
50% le nombre moyen d’e´checs ainsi que le nombre moyen de de´passements de
contraintes. Le gain sur le temps moyen d’exe´cution d’un essai est e´galement
comparable pour l’expe´rience avec interaction 2D et celle avec interaction 3D.
Le mode`le d’assistance re´duit de 32.48% ce temps moyen pour la premie`re
expe´rimentation et de 23.72% pour la deuxie`me. Bien que le mode`le COT
semble apporter un gain de performance plus e´leve´ pour une interaction 2D, il
n’en est pas moins pour une interaction 3D car malgre´ les temps de navigation




Nous avons applique´ le concept d’analyse in virtuo a` la mode´lisation 3D
du chromosome. Notre objectif premier est de permettre a` l’utilisateur
d’apporter ses connaissances et son expertise aux processus de simulations
classiques. L’approche de mode´lisation interactive permet d’obtenir une
conformation acceptable du chromosome dans des de´lais raisonnables. Elle
permet e´galement de reproduire certains mode`les biologiques.
L’approche hybride qui a e´te´ adopte´e se base donc sur une phase de ge´ne´ration
automatique du mode`le 3D mais aussi sur une e´tape manuelle permettant a`
l’ope´rateur de modifier le mode`le ge´ne´re´. Cependant, les transformations ap-
porte´es par l’ope´rateur ne doivent pas bouleverser la re´alite´ physico-chimique
du mode`le de base.
Nous avons donc mis en place une application du mode`le d’assistance
Contrainte-Outil-Taˆche. Le module d’assistance imple´mente´ inte`gre chaque
contrainte lie´e au mode`le (contrainte angulaire, volumique et d’auto-
e´vitement). Ces contraintes se manifestent essentiellement lors de la
re´alisation de la taˆche de manipulation. C’est en effet pendant cette phase
interactive que l’ope´rateur modifie la structure chromosomique.
Outre l’affichage d’informations textuelles, les outils d’assistance que nous
avons utilise´s se pre´sentent sous forme de GVs multimodaux. La structure de
donne´es de ces guides suit le formalisme que nous avons e´tendu. Cela nous
a permis de justifier l’inte´gration du type de contrainte, de la taˆche et de la
modalite´ dans la conception des GVs pour l’assistance a` l’interaction 3D sous
contraintes.
Afin de valider le dispositif mis en place pour l’analyse du chromosome nous
avons proce´de´ a` des expe´rimentations. Le but de l’expe´rience est de simuler
l’interaction Homme-Mole´cule pouvant amener le mode`le 3D a` adopter une
conformation spatiale, juge´e plus recevable par l’expert, tout en inte´grant les
contraintes lie´es au mode`le. A` travers cette expe´rience nous avons confronte´
notre mode`le d’assistance a` une interaction classique (sans assistance).
Ces expe´rimentations nous ont permis d’e´tablir une e´valuation pre´liminaire de
notre approche. D’abord, nous avons proce´de´ a` une e´valuation objective base´e
sur des parame`tres issues de l’expe´rimentation, qui sont principalement : le
temps, le nombre d’e´checs et le nombre de de´passement de contraintes. Une
seconde e´valuation subjective est base´e sur des questionnaires. Les re´sultats de
ces deux e´valuations sont cohe´rents et montrent le gain apporte´ par le mode`le
d’assistance a` l’utilisateur. En effet, les re´sultats de l’e´valuation montrent que
le mode`le d’assistance ame´liore les performances du sujet au niveau du temps,
du nombre d’e´checs ainsi qu’au nombre de tentatives de de´passement des
contraintes. Il est fort probable que les GVs (avec les modalite´s employe´es)
confe`rent une meilleure information sur les contraintes, et par conse´quent
ame`nent le sujet a` eˆtre plus efficace. De plus cet apport touche toutes les
cate´gories de sujets (novice, interme´diaire ou expert).
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Toutefois, ces premie`res e´valuations abordent le mode`le d’assistance par une
approche globale. A` ce stade, il est difficile de se prononcer pre´cise´ment
sur ce qui fait l’avantage de notre assistance, ni de soutenir l’existence d’un
phe´nome`ne d’apprentissage. Il faut donc e´largir les e´chantillons de re´sultats
et e´tendre les expe´rimentations a` une interaction 3D dans un environnement
immersif ou semi-immersif.
Par conse´quent, nous avons proce´de´ a` une deuxie`me e´valuation en milieu semi-
immersif, comple´mentaire a` la pre´ce´dente. Les re´sultats de cette e´valuation
confirment ceux de la premie`re. Notre mode`le COT peut donc eˆtre utilise´
dans le cadre d’une interaction 3D avec succe`s. Un plus grand nombre d’essais
nous a e´galement permis d’observer un le´ger phe´nome`ne d’apprentissage vue
la diminution du temps moyen et du nombre de de´passements des contraintes
au fil des essais.
L’e´valuation confirme e´galement que le passage de l’interaction 2D vers
l’interaction 3D ame´liore les performances d’une taˆche de manipulation et




Le travail pre´sente´ dans cette the`se repose sur deux constatations. D’une part,
en raison des relations qui existent entre l’aspect architectural et l’aspect
fonctionnel des mole´cules, de plus en plus de recherches sont mene´es autour
des structures 3D mole´culaires. Les expe´rimentations in silico actuelles offrent
des simulations nume´riques de repre´sentations 3D mole´culaires, suivant
des approches automatiques. Toutefois, ces approches ne permettent ni un
parame´trage temps re´el de ces expe´rimentations ni de prendre en compte
les connaissances de l’expert (ie. son expertise des donne´es expe´rimentales
observe´es). Dans ce contexte, il existe un re´el besoin d’autres outils d’aide a`
l’analyse en Biologie Mole´culaire et particulie`rement pour la mode´lisation 3D.
D’autre part, la Re´alite´ Virtuelle propose des technologies et des techniques
permettant a` un ou plusieurs utilisateurs d’interagir de manie`re intuitive,
immersive et multimodale avec un environnement virtuel.
Ces deux domaines de recherche se rejoignent au sein des syste`mes d’analyse
in virtuo pour la Biologie Mole´culaire. Ces syste`mes sont caracte´rise´s par
trois phases : mode´lisation 3D, visualisation et interaction 3D.
Nous avons passe´ en revue les diffe´rentes approches de mode´lisation 3D
du chromosome. La plupart de ces approches se basent sur des donne´es
expe´rimentales observe´es, interpole´es ou interpre´te´es. Les repre´sentations
3D qui en re´sultent sont locales, ou bien globales mais dont le mode`le est
non exploitable pour une animation 3D. Par conse´quent, il est indispensable
de concevoir un mode`le 3D dont la structure est capable de supporter les
modifications apporte´es par un utilisateur, via un syste`me d’analyse in virtuo.
Concernant les aspects interactifs de ces syste`mes, nous avons mene´ une
analyse comparative selon leurs types d’immersions (non-immersifs et im-
mersifs), mais e´galement suivant les taˆches d’interaction 3D et les diffe´rentes
modalite´s employe´es. Cette analyse nous a permis d’identifier l’apport et les
limites des techniques de Re´alite´ Virtuelle pour l’aide a` l’analyse en Biologie
Mole´culaire. D’une part, ces techniques peuvent provoquer une perception
visuelle de qualite´, apportant du relief et de la profondeur, graˆce aux dispo-
sitifs immersifs. De plus, ils apportent une interaction 3D intuitive avec le
mode`le. Le retour multimodal constitue e´galement une bonne alternative pour
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la distribution de l’information sur les diffe´rents rendus (visuel, auditif et
haptique), ce qui provoque la diminution de la charge cognitive de l’utilisateur.
Cet e´tat de l’art nous a conduit a` proposer une approche hybride pour
l’analyse en Biologie Mole´culaire, qui reprenne les trois phases des syste`mes
existant, mais en autorisant des interventions manuelles d’un expert pendant
la phase de mode´lisation 3D automatique, ainsi que des interactions 3D plus
pousse´es avec les mode`les obtenus, graˆce a` une meilleure exploitation des
techniques de Re´alite´ Virtuelle.
Par ailleurs, en examinant les techniques d’interaction 3D classiques, nous
nous sommes rendus compte qu’elles ne prenaient pas en conside´ration la
complexite´ de certains domaines tels que la Biologie. En effet, ces domaines
sont re´gis par des contraintes (locales et/ou globales). Pour que les syste`mes
d’analyse soient cre´dibles, il faut donc que les mode`les 3d et les outils
d’interaction respectent ces contraintes. C’est pourquoi nous avons conc¸u
un mode`le d’assistance a` l’interaction 3D sous contraintes. Ce mode`le
Contrainte-Outil-Taˆche permet : 1) de re´aliser une taˆche de l’interaction 3D,
2) de prendre en compte les contraintes impose´es et 3) proposer des outils
d’assistance multimodaux. Nous appelons les outils d’assistance les ”guides
virtuels”. Apre`s une analyse de l’usage et la conception de ces guides, nous
avons propose´ une extension de leur formalisme en fonction des besoins de
notre mode`le d’assistance.
Le syste`me d’analyse in virtuo ainsi que le mode`le d’assistance ont e´te´
imple´mente´s et valide´s par une application a` la mode´lisation du chromosome.
La phase automatique de notre approche est assure´e par un algorithme de
construction de mode`les 3D, base´ sur des contraintes architecturales issues des
donne´es physico-chimiques. Ces meˆmes contraintes contribuent dans la mise en
pratique du mode`le d’assistance puisqu’a` chacune est associe´ un guide virtuel.
Nous avons e´value´ l’apport de notre mode`le d’assistance a` l’interaction 3D
sous contraintes en le comparant a` la meˆme expe´rience mais sans assistance,
dans le cadre d’expe´rimentations non immersives et d’autres semi-immersives.
Les re´sultats montrent que le mode`le d’assistance ame´liore les performances
du sujet au niveau du temps, du nombre d’e´checs ainsi qu’au nombre de ten-
tatives de de´passements des contraintes. Les GVs (avec les diffe´rentes moda-
lite´s employe´es) donnent une meilleure information sur les contraintes, et par
conse´quent ame`nent le sujet a` eˆtre plus efficace. De plus cet apport touche
toutes les cate´gories de sujets (novice, interme´diaire ou expert).
Par ailleurs, le mode`le d’assistance a pu eˆtre e´value´ tant pour une interaction
2D que pour une interaction 3D. Dans les deux cas, son apport est ave´re´.
Ne´anmoins, nous avons remarque´ que son emploi est plus fre´quent pour une
interaction 3D que pour une interaction 2D. En effet, en milieu semi-immersif
l’utilisateur a une plus grande liberte´ d’action, une meilleur perception vi-
suelle (taille de l’e´cran et ste´re´oscopie active) et un moyen de navigation qui
le poussent tenter de nouvelles manipulations qui l’ame`neront probablement a`
des de´passements de contraintes.
Contributions
Cette the`se pluri-diciplinaire apporte plusieurs contributions aux recherches
en Biologie Mole´culaire et en Re´alite´ Virtuelle.
En Biologie mole´culaire, nous avons propose´ des algorithmes de mode´lisation
cre´dible de la chromatine, a` partir de contraintes physico-chimiques. La
structure de donne´es du mode`le ge´ne´re´ est conc¸ue pour supporter une ani-
mation 3D. Les modifications apporte´es par un ope´rateur peuvent donc eˆtre
reporte´es sur la structure du chromosome. De plus, nous avons sugge´re´ une
formalisation des syste`mes d’analyse in virtuo. Ce genre de syste`mes repose
sur notre proposition d’une approche hybride permettant des interactions
multimodales avec le mode`le 3D, en collaboration avec des outils automatiques.
En Re´alite´ Virtuelle, nous avons propose´ une classification des contraintes
inde´pendante des domaines d’application. Cela nous a permis de concevoir un
mode`le d’assistance qui tienne compte des spe´cificite´s des contraintes, des ou-
tils et des taˆches d’interaction. Le choix des guides virtuels comme outils d’as-
sistance nous amene´ a` en pre´senter une formalisation adapte´ a` notre mode`le
d’assistance.
Perspectives
Les perspectives a` court terme sont d’ordre techniques et portent sur
l’inte´gration de nouveaux guides virtuels dans le syste`me d’analyse in vir-
tuo que nous avons obtenu. Ainsi, les rendus visuels et auditifs employe´s, jus-
qu’a` pre´sent, peuvent eˆtre conside´rablement enrichis par des rendus haptiques,
d’autant plus que notre mode`le peut supporter cet ajout de modalite´. Il peut
eˆtre inte´ressant de ”ressentir” la limite impose´e par les contraintes, comme
une re´sistance a` une de´formation du mode`le ou la gestion des collisions entre
segments du chromosome.
L’ajout de ces rendus moins habituels pour les biologistes nous conduira a`
e´valuer, a` nouveau, le syste`me sur une plateforme de Re´alite´ Virtuelle afin
d’identifier l’apport re´el de l’immersion et de la multimodalite´.
Par ailleurs, concernant le mode`le 3D de la chromatine, nous allons e´tudier a`
moyen terme comment inte´grer les contraintes fonctionnelles (ie. les mode`les
biologiques) dans la construction automatique du chromosome et dans la
phase interactive. Par exemple, nous pouvons exploiter les donne´es issues
de la me´thode 3C afin de rapprocher certains ge`nes dans l’espace. Cela
nous permettra e´galement d’avoir une ide´e sur la compatibilite´ des mode`les
biologiques. Il est possible que certains arriveront a` coexister dans le mode`le
et d’autre pas.
De plus, il sera important de mettre en place un protocole d’e´valuation de
la pertinence du mode`le 3D propose´. Pour cela nous envisageons d’e´tablir
une expe´rience qui met en sce`ne le mode`le d’un chromosome, et au cours de
laquelle le sujet doit modifier la structure 3D afin de l’adapter au re´sultat
d’un mode`le biologique donne´e. Cette expe´rience sera re´alise´e uniquement
par des experts biologistes. Une analyse subjective, via un questionnaire,
nous permettra d’avoir un retour sur l’appre´ciation des experts au niveau du
mode`le propose´ mais e´galement au niveau de l’interaction assiste´e.
Puis, notre syste`me pourrait eˆtre e´tendu a` la mode´lisation 3D interactive pou-
vant impliquer la construction de la structure 3D par l’ope´rateur, et non pas
force´ment par l’approche automatique (ie. le moteur de calcul ge´ome´trique).
Dans ce cas, l’utilisateur pourrait essayer de composer manuellement l’origine
du mode`le (une premie`re partie) et lancer ensuite l’approche automatique
qui construira le reste du mode`le sur cette base. En somme, l’approche de
mode´lisation 3D interactive permet d’initialiser un parame`trage de l’approche
automatique.
Enfin, a` long terme, il serait inte´ressant d’appliquer notre approche hy-
bride dans un domaine autre que la Biologie Mole´culaire, par exemple la
te´le´ope´ration, qui posse`de d’autres types de contraintes. En effet, notre mode`le
d’assistance combinant outils automatiques et interactifs peut s’appliquer a`









En terme de comparaison ge´ome´trique, il s’ave`re difficile de remplacer l’oeil
averti d’un expert par un ordinateur. Les mode´lisations demeurent tre`s
complexes a` mettre au point.
Nous avons donc essaye´ de mesurer l’exactitude des approximations faites
pour la mode´lisation 3D des mole´cules, et plus particulie`rement celle de
l’ADN.
Un logiciel complet, ADN-Viewer, a e´te´ de´veloppe´ au sein du LIMSI (La-
boratoire d’Informatique pour la Me´canique et les Sciences de l’Inge´nieur)
pour aborder la mode´lisation 3D de l’ADN. Il est base´ sur un mode`le de
conformation local. Le but est de confronter les re´sultats pre´dits par ce logiciel
avec des donne´es (images) re´elles issues d’expe´rimentations biologiques, en
particulier les images issues de la microscopie AFM.
Notre travail a consiste´ alors a` extraire la trajectoire de l’ADN a` partir de
l’image et a` la comparer avec son mode`le pre´dit donne´ par ADN-Viewer, le
logiciel de visualisation 3D de l’ADN.
Il est donc indispensable de prendre en compte des diffe´rentes techniques
d’extraction de l’ADN et de sa fixation. Il en faudra de meˆme pour les
techniques de microscopie afin d’e´tudier les contraintes de chaque dispositif
sur l’image re´sultante. La` est toute la pluridisciplinarite´ du sujet, car en
plus de l’aspect informatique du traitement, il faudrait comprendre les
manipulations de l’ADN pour pouvoir en de´terminer les contraintes sur les
images, contraintes qui vont nous permettre d’affiner le mode`le pre´dit et le
rapprocher le plus de la re´alite´.
Une premie`re approche serait d’extraire la trajectoire de l’ADN par squelet-
tisation morphologique. Nous obtiendrons ainsi la forme 2D de la mole´cule
d’ADN. Le logiciel ADN-Viewer nous donnera le mode`le 3D pre´dit de la
se´quence correspondante a` la meˆme mole´cule. Le biologiste proce´dera alors a`
quelques transformations spatiales (rotations, translations) pour rapprocher
le plus le mode`le 3D du mode`le 2D re´el. Nous avons, a priori, affiche´ la
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trajectoire 2D en arrie`re plan de la sce`ne pour aider le biologiste a` se repe´rer
dans l’espace. Le choix de la position e´tant fixe´, nous projetons le mode`le
3D afin d’obtenir son mode`le 2D e´quivalent. L’e´tape suivante consiste alors
a` analyser les deux mode`les 2D (pre´dit et re´el) en les comparant par des
me´thodes de recalage et de calcul de similarite´.
Le but premier de ce proce´de´ est de favoriser l’aspect 3D de l’ADN.
Pour aller plus loin, une deuxie`me approche, voisine de la premie`re vise a`
impliquer plus les biologistes en leur facilitant la manipulation des mole´cules
en milieu immersif, par le biais de la re´alite´ augmente´e. Pour cela nous
proce´dons d’abord a` la reconstruction 3D du mode`le re´el (par ste´re´oscopie).
Ensuite, la visualisation immersive graˆce a` ADN-Viewer de ces deux mode`les
permettra au biologiste (par une manipulation manuelle) de les rapprocher au
maximum. La comparaison se fera donc, lorsque ce dernier l’aura de´cide´, graˆce
a` une fonction de comparaison de mode`le 3D. Il semble que cette me´thode se
rapproche le plus de notre objectif premier qui est de favoriser l’exploitation
de la forme spatiale de l’ADN.
Toutefois, comme toute image microscopique, celles que nous allons traiter
sont tre`s bruite´es (en fonction du milieux observe´, des techniques d’observa-
tions, etc.). Ainsi, la premie`re e´tape du travail consistera en un pre´-traitement
qui va nous permettre de filtrer et de lisser l’image. Ceci nous ame`ne a` un
meilleur traitement (qui comportera une de´tection de primitives : contours,
coins).
A.2 Objectif
L’application biologique que nous avons choisie a e´te´ pre´alablement justifie´e
dans un travail ante´rieur. Elle repose sur la confrontation entre mode`le et
donne´es re´elles pour les structures mole´culaires. Il s’agit plus particulie`rement
de valider et probablement de corriger le mode`le 3D d’une structure mole´culaire
graˆce aux comparaisons avec des donne´es re´elles et en l’occurrence des images
microscopiques de cette mole´cule. La recherche automatique de correspondance
est certes exhaustive et pas a` pas. Malheureusement elle reste assez couˆteuse
en performance (ie. mate´riel exige´) et en temps de calcul. La realite virtuelle
intervient a` ce niveau pour offrir a` l’utilisateur une pre´se´lection de trajectoires
susceptibles d’eˆtre mise en correspondance. En augmentant l’image re´elle nous
pourrions justement observer cette pre´se´lection.
A cet effet, notre objectif est la de´finition et l’e´valuation d’un paradigme d’in-
teraction immersive. Il s’agit d’offrir aux non informaticiens (en l’occurrence
les biologistes) un syste`me interactif de comparaison entre le mode`le 3D d’une
mole´cule avec son image microscopique dans le but de valider et/ou corriger ce
mode`le 3D. Nous travaillons sur la mole´cule d’ADN. Notre hypothe`se de de´part
est qu’un environnement complexe tel que la biologie mole´culaire ne
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peut pas se voir associer une interaction 3D classique inde´pendante
de sa complexite´ et de ses contraintes. Nous conside´rons alors qu’il est
ne´cessaire de pre´voir un autre type d’interaction 3D qui lui prendra en compte
les contraintes impose´es par un tel environnement.
Ainsi, a` ce stade de la recherche il nous faut spe´cifier notre syste`me afin de
cre´er un premier prototype. Il faudra en premier lieu e´tudier les besoins en
termes de biologie. Tout cela doit se faire en collaboration e´troite avec les
biologistes qu’ils soient spe´cialistes de l’ADN, non spe´cialistes, voire non bio-
logistes (chimistes, biochimistes, etc.). Ce travail commun va nous permettre
d’identifier les caracte´ristiques les plus pertinentes qui pourront servir par la
suite a` la de´finition des fonctionnalite´s du prototype.
En second lieu il faudra faire une e´tude des entretiens que nous aurons eu avec
les utilisateurs potentiels pour passer du langage naturel a` la formalisation de
la solution. L’e´tape suivante sera de faire la spe´cification du syste`me. Ainsi
nous e´tudierons sa faisabilite´ au fur et a` mesure et nous aurons alors des op-
tions (mate´rielles et logicielles) a` rajouter.
A` cet effet une e´tude exploratoire est de mise. Cela va permettre une collecte
d’informations initiales et une recherche pre´liminaire permettant de de´finir les
techniques, outils et me´thodes d’investigation les plus ade´quats pour re´pondre
a` la proble´matique que nous avons pose´e.
A.3 Questionnaire
L’e´tude exploratoire que nous avons mene´e s’est base´e sur un questionnaire
pour la collecte des besoins des utilisateurs potentiels. Nous avons envoye´ ce
questionnaire a` une trentaine de personnes, douze ont re´pondu.
Le questionnaire que nous avons mis en place englobe les connaissances de
l’utilisateur sur la mode´lisation mole´culaire tridimensionnelle et sur l’impor-
tance de celle-ci, en question (1) et (2). L’enqueˆte informe aussi sur les outils
de mode´lisation 3D les plus connus des biologistes, de leurs apports et leurs li-
mites en question (3), (4) et (5). Nous interrogeons, en question (6), (7) et (8),
sur les caracte´ristiques exige´es par lesquelles vont de´couler les fonctionnalite´s
du syste`me. Viennent ensuite quelques questions sur la vision de l’utilisateur
par rapport a` la manipulation de l’outil. Il s’agit aussi de faire une e´tude
sur l’interaction 3D possible dans ce contexte et avec une certaine cate´gorie
d’utilisateurs. D’autre part, la question (13) conforte la ne´cessite´ de raccorder
l’outil aux besoins des biologistes. Elle met l’accent sur les plus importants
volets de l’analyse des structures mole´culaires 3D. Le questionnaire conclut
sur une question (14) ouverte. Elle offre la possibilite´ de rajouter des notions
comple´mentaires auxquels nous n’avons pas pense´.
A.4 Population
La se´lection de la population cible s’est faite selon le domaine de recherche.
Nous nous sommes donc inte´resse´s essentiellement aux biologistes en ge´ne´ral.
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Ensuite notre inte´reˆt a e´te´ plus porte´ vers les spe´cialistes de la biologie struc-
turale d’une part et des spe´cialistes de la ge´nomique d’autre part. Petit a` petit
nous nous sommes dirige´s vers les non spe´cialistes voire non biologistes (chi-
mistes, biochimistes, etc.) pour couvrir une large palette d’utilisateurs.
La recherche de volontaires s’est essentiellement faite « de bouche a` oreille »,
en fonction de notre re´seau de connaissances. Toutefois nous avons se´lectionne´
un certain nombre de personnes suivant leur profil via Internet, nous les avons
ensuite contacte´ afin d’obtenir leur participation. Notons que cette dernie`re
approche est beaucoup moins efficace.
Le nombre de participants varie selon leur poste. Le tableau ci-dessous classi-
fie donc les re´ponses retourne´es par poste permettant ainsi de re´pertorier les
participants.
Le graphique suivant (figure A.1) nous donne une ide´e sur le taux de partici-
pation relative de chaque poste.
!
Fig. A.1 – Taux de participation par poste
A.5 Collecte de donne´es
La collecte des donne´es s’est faite de deux manie`res diffe´rentes. D’une part, un
certain nombre de volontaires ont participe´ a` l’e´tude en re´pondant au ques-
tionnaire via Internet. D’autre part, d’autres volontaires ont re´pondu a` un
entretien direct. Le nombre de participants par type de collecte est donne´
dans le diagramme suivant (figure A.2).
A.6 Analyse des re´sultats
Cette partie constitue la phase d’analyse et d’interpre´tation des re´sultats. Elle
se fera sous l’ombre de deux grandes e´tapes, d’abord une analyse qualitative,
ensuite une analyse descriptive.
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Fig. A.2 – Nombre de participants par type de collecte
A.6.1 Analyse qualitative (via grille)
Apre`s la collecte, vient la phase de l’analyse significative des donne´es de type
qualitative. Cela constitue un exercice de structuration et de conceptualisa-
tion des donne´es. Il faut de´sormais tenter d’e´tablir une re´daction a` partir des
donne´es recueillies.
Ce sont les grilles d’analyse qui vont constituer cette re´daction regroupant cha-
cune des informations relatives a` une question du questionnaire propose´. Seule
la premie`re grille regroupe l’ensemble des participants, de´finissant chacun par
un ensemble de caracte´ristiques.
Cette re´daction va nous permettre, dans un premier temps, le groupage des
participants par diffe´rents crite`res (aˆge, domaine de recherche, compe´tences,
etc.). Ceci produira diffe´rentes classes d’utilisateurs qui vont nous servir pour
l’analyse descriptive.
Dans un second temps les grilles d’analyse vont permettre d’explorer les infor-
mations recueillies donnant lieu a` un classement qui nous informera quand a`
la pertinence de l’information.
A.6.2 Analyse descriptive (me´thodes de visualisation)
La description et l’analyse des informations qualitatives sont e´troitement lie´es,
d’ou` le terme d’analyse descriptive. L’analyse descriptive comporte une bre`ve
description de l’objet de l’e´tude, du site de l’e´tude et des participants que
l’on retrouve dans les premie`res sections d’un rapport d’e´tude exploratoire. Il
faut pre´ciser toutefois que l’analyse descriptive s’inte´resse autant aux moyens
utilise´s pour recueillir les informations, aux domaines de recherche, et aux
participants, qu’aux informations elles-meˆmes. Elle consiste notamment a`
examiner les informations, a` identifier les liens et les tendances, a` ordonner
les faits, et a` les pre´senter tels quels, sans ajouter de commentaires sur
leur signification ou leur importance et rien qu’en se basant sur les grilles
d’analyses. Les donne´es ainsi de´pouille´es sont repre´sente´es par des me´thodes
de visualisation telle que les histogrammes, les courbes, etc.
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Repre´sentation des re´sultats qualitatifs Les grilles d’analyses nous per-
mettent de repe´rer les donne´es cite´es plusieurs fois par diffe´rents participants.
Celles-ci seront dites pertinentes. Nous allons tenter de les repre´senter de fac¸on
a` en de´gager l’importance en regard du sujet de l’e´tude.
L’histogramme que nous construisons constitue un deuxie`me mode de visuali-
sation des donne´es recueillies, en abscisse les diffe´rents crite`res cite´s par les par-
ticipants, en ordonne´e les participants classe´s par degre´ d’expe´rience (exemples
d’histogrammes donne´s par la figure A.3, figure A.4 et figure A.5). Les grilles
d’analyse ont permis de de´gager trois types d’histogrammes selon le sujet des
questions pose´es.
Fig. A.3 – Histogramme concernant les caracte´ristiques ge´ne´rales
Fig. A.4 – Histogramme concernant le dispositif d’interaction 3D
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Fig. A.5 – Histogramme concernant l’assistance a` la confrontation
Exploration L’analyse descriptive devrait nous permettre de re´pondre a`
certaines questions, comme par exemple le nombre de participants ayant
cite´ un certain crite`re, quels sont les crite`res les plus demande´s, etc. Les
re´ponses donne´es par l’histogramme e´tabli vont nous permettre de de´gager les
crite`res les plus importants qui ne sont en fait que le reflet des fonctionnalite´s
de notre syste`me. La partie exploration constitue le pont de passage de la
repre´sentation qualitative vers l’analyse quantitative. Pour quantifier les
re´sultats de cette analyse, j’ai d’abord pense´ a` attribuer a` chaque crite`re
le pourcentage de participants qui l’ont exige´. Toutefois, ce pourcentage ne
refle`te pas re´ellement l’importance de ce crite`re car une donne´e a d’autant
plus d’importance quand elle est e´nume´re´e par un participant qui a plus
d’expe´rience. J’ai commence´ dans un premier temps par classifier les partici-
pants par degre´ d’expe´rience me basant sur la grille d’analyse des participants.
J’ai donc obtenu 4 classes de participants :
– Classe 1 : Les professeurs B1, B5
– Classe 2 : Les maˆıtres de confe´rences B3
– Classe 3 : Les post-doctorants et les techniciens B2, B4, B11
– Classe 4 Les doctorants B6, B7, B8, B9, B10, B12
Dans un second temps j’ai attribue´ a` chaque classe un coefficient refle´tant
l’influence de cette classe par rapport aux autres. Les poids ont e´te´ re´partis
du plus fort pour la classe 1, qui repre´sente les professeurs, vers le moins fort
pour la classe 4, qui repre´sente les doctorants.
– Classe 1 :ω1 = 0, 4
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– Classe 2 :ω2 = 0, 3
– Classe 3 :ω3 = 0, 2
– Classe 4 :ω1 = 0, 1
Je proce`de alors au calcul de la moyenne ponde´re´e correspondant a` chaque
crite`re. La proce´dure est la suivante : Nous noterons C un crite`re donne´. Ima-
ginons que nous avons n biologistes. La moyenne ponde´re´e pour un crite`re est






Bi est le biologiste qui a participe´ au questionnaire, sa valeur peut eˆtre e´gale a`
1 s’il a de´signe´ le crite`re C ou 0 sinon. Le calcul de la moyenne correspondant
a` chaque crite`re va permettre ensuite de classer ces crite`res par ordre de per-
tinence. On s’inte´resse d’abord aux caracte´ristiques ge´ne´rales du syste`me. Le
tableau suivant comporte les moyennes correspondantes a` chaque crite`re : la
repre´sentation visuelle des avis des participants par rapport au dispositif d’in-
teraction 3D a permis d’e´tablir ce tableau. Il comporte a` son tour les moyennes
attribue´es a` chaque crite`re relatif au dispositif. L’analyse pre´ce´demment ef-
fectue´e nous a e´galement permis d’avoir un point de vue sur l’assistance a` la
confrontation entre mode`le 3D et donne´es re´elles. Les re´ponses donne´es par les
participants sont reporte´es dans le tableau suivant ainsi que leurs moyennes
ponde´re´es.
A.7 Discussions et recommandations
De l’e´tude que nous avons mene´e nous retenons les e´le´ments suivants qui seront
exploite´s dans le cadre de la de´finition de l’outil repre´sentatif de notre solution.
– Nous avons soupc¸onne´ quelques e´le´ments avant d’effectuer l’e´tude, certains
ont pu eˆtre confirme´s (tel qu’une bonne visualisation ou une simplicite´ d’uti-
lisation). D’autres ont e´te´ re´ve´le´s par l’e´tude (tel qu’un code couleur ou la
possibilite´ d’e´tiqueter la mole´cule).
– Parmi les caracte´ristiques les plus importantes que nous avons recense´es il
y a l’aspect visualisation et celui de l’interaction mole´culaire. Cependant
dans le cas de notre proble´matique, l’interaction mole´culaire ne joue pas un
roˆle de´cisif. Nous allons donc nous inte´resser plus particulie`rement a` l’aspect
visualisation plus que d’autres. De plus, le zoom que nous avons pense´ eˆtre
un e´le´ment assez important a e´te´ classe´ parmi les derniers. Ne´anmoins nous
conside´rons que le zoom fait partie du concept d’une bonne visualisation.
– L’e´tude n’a pas re´ve´le´ de crite`res que nous n’avons pas de´ja` suspecte´s. Les
utilisateurs souhaitent un dispositif confortable, peu couˆteux, une interface
simple et une mise en main rapide. Toutefois ils insistent sur l’aspect confort
de l’infrastructure. Or cet e´le´ment ressort d’autres e´tudes similaires ce qui
signifie qu’il s’agit d’une toute autre proble´matique. Il est e´vident que cet
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e´le´ment va affecter la solution que nous de´velopperons car nous trouverons
les moyens pour re´soudre notre proble´matique sans solutionner le proble`me
du confort. Cependant, nous le prendrons en conside´ration afin de minimiser
l’impact de ce proble`me sur la qualite´ de notre solution.
– L’e´tude soutient notre ide´e de proposer une assistance a` la comparaison
entre mode`les 3D et donne´es re´elles. En effet, les re´sultats qui y sont reporte´s
illustrent parfaitement le souhait des utilisateurs d’avoir a` leur disposition
une telle assistance. Le plus qui a e´te´ re´ve´le´ par l’e´tude est qu’il est pre´fe´rable
d’avoir une assistance certes mais de´brayable.
A.8 Conclusion
L’e´tude exploratoire constitue une premie`re approche pour la spe´cification
de la solution que nous voudrions apporter. En effet il s’agit d’une me´thode
qui nous informe a` priori des exigences des futurs utilisateurs, ce qui nous
permet de de´gager a` travers toute cette e´tude pre´liminaire les crite`res les plus
pertinents a` mettre en avant afin de spe´cifier notre approche. D’autre part,
ces meˆmes crite`res vont nous aider dans le choix d’une situation teste´e (une
e´tude de cas) pour l’e´valuation future de notre solution.
L’e´tape suivante sera de de´velopper un prototype base´ sur les exigences des
participants a` cette e´tude. Par ailleurs, e´tant donne´ que l’interaction entre
l’utilisateur et le proble`me de la confrontation est immersive, nous aurons a`
e´tablir des interactions 3D. En outre, l’environnement biologique complexe
astreint l’interaction par des contraintes physico-chimiques.
Nous devons alors faire en sorte que les techniques d’interaction 3D actuelles
soient ”intelligentes” afin de s’adapter a` ce domaine d’application parti-
culie`rement contraignant.
Par conse´quent, apre`s avoir liste´ les principales caracte´ristiques qui constituent
notre approche, il nous faudra d’abord faire la correspondance entre chaque
caracte´ristique et une technique d’interaction 3D existante. Ensuite il va
falloir fac¸onner les techniques d’interaction se´lectionne´es afin de les adapter
aux exigences de notre environnement et de notre application. Cela revient
a` concevoir et re´aliser de nouvelles techniques a` travers des me´taphores de´ja`
existantes.
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Annexe B
Dispositif de re´alite´ virtuelle
B.1 Introduction
L’architecture mate´rielle de notre environnement virtuel est base´e sur la pla-
teforme de re´alite´ virtuelle/re´alite´ augmente´e semi-immersive et multimodale
appele´e EVR@. Elle est constitue´e de la solution de tracking optique d’ART,
du serveur graphique statique, du serveur de SPIDAR, du grand e´cran pour
la visualisation ste´re´oscopique et du projecteur Mirage 4000 ainsi que d’un
syste`me de son. Le sche´ma ci-dessous (figure B.1) repre´sente l’architecture
mate´rielle/logicielle et son inte´gration au sein du re´seau local du laboratoire
IBISC. Elle est compose´e de trois serveurs. Chaque serveur permet le controˆle
d’un dispositif d’interaction (gants de donne´es, flysticks et SPIDAR).
Fig. B.1 – Architecture mate´rielle et logicielle de la plateforme Evr@
Le syste`me de capture optique ART est compose´ de deux appareils came´ras
infrarouges ARTTRACK1, deux Flysticks, une cible de main et une cible de
teˆte. Nous avons aussi un dispositif de retour d’effort « SPIDAR » et des gants
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de donne´es 5DT. En faite, le syste`me de capture optique ART fonctionne
parfaitement sous Virtools R©, les blocs disponibles permettent un controˆle
facile. Cependant, celui-ci ne´cessite une configuration. Le syste`me ART
fonctionne avec le logiciel DTrack R©, afin de re´cupe´rer les informations de
position et d’orientation, il convient d’installer le serveur VRPN permettant
de faire le lien entre Virtools R© et DTrack R©.
B.2 Pre´sentation de la plateforme
B.2.1 Plateforme technologique EVR@
La plateforme EVR@ (Environnements Virtuels et de Re´alite´ Augmente´e)
est la plateforme technologique du laboratoire IBISC (figure B.2). Cette
plateforme est semi-immersive. Elle est constitue´e de la solution de tracking
optique d’ART, du serveur graphique statique, du serveur de SPIDAR, du
grand e´cran et du projecteur Mirage 4000 ainsi que d’un syste`me de son.
Fig. B.2 – La plateforme technologique EVR@
B.2.2 Plateforme EVR@ mobile
La seconde plate-forme de RV est destine´e a` la mobilite´ (figure B.3). Elle est
constitue´e du deuxie`me SPIDAR, du serveur graphique mobile, d’un e´cran
mobile re´tro projete´ ainsi qu’un syste`me de son. Au sein de cette plate-forme,
le SPIDAR servira a` la fois de pe´riphe´rique de tracking et de retour haptique.
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Fig. B.3 – La plateforme EVR@ mobile
B.3 Dispositif mate´riel
B.3.1 SPIDAR 3D
Le syste`me SPIDAR (SPace Interface Device for Artificial Reality) de´veloppe´
par l’e´quipe du professeur Sato du Tokyo Institute of Technology est un
dispositif de retour d’effort a` 6 degre´s de liberte´. C’est un me´canisme de huit
fils et de poulies motorise´es qui permet d’appliquer des forces localise´es spatia-
lement sur l’utilisateur en manœuvrant deux poigne´es he´misphe´riques situe´es
a` un point central. Il est capable de retourner la position et l’orientation. Un
SPIDAR est ge´ne´ralement compose´ d’une structure cubique sur laquelle sont
dispose´s des couples codeurs/moteurs. Dans notre cas les codeurs/moteurs
sont situe´s aux huit coins de la structure. Chaque moteur est relie´ a` un fils.
Dans le cas du SPIDAR 3D, ces huit fils sont relie´s par leur autre extre´mite´ a`
un anneau, dans lequel l’utilisateur peut glisser un doigt (b), ou bien une croix
(a). La figure B.4 montre une repre´sentation des deux types de SPIDARs.
A partir des informations renvoye´es par les codeurs, on peut connaˆıtre la
position et l’orientation de l’effecteur (anneau ou croix) que l’utilisateur est
en train de manipuler.
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(a) (b)
Fig. B.4 – Repre´sentations du SPIDAR
B.3.2 Capture optique ART
ART Track R© est un syste`me de capture optique (tracking). Des came´ras
infrarouges (figure B.5) permettent d’identifier des marqueurs, appele´s cibles
(petites boules sphe´riques re´fle´chissantes), afin d’en calculer la position et
l’orientation. Le calcul des positions est pre´cis a` l’ordre de 0,1mm et le calcul
des orientations est pre´cis a` l’ordre de 0,1 degre´s.
(a) (b)
Fig. B.5 – Exemple de came´ra ARTtrack1
B.3.3 Flystick
Le flystick (Flying Joystick) est un joystick manipulable en 3-dimensions,
adapte´ au syste`me de capture optique ART, permet d’interagir de manie`re
intuitive avec les sce`nes 3D projete´es. Il sert a` l’interaction 3D des objets. C’est
un ensemble de boutons et de capteurs d’inclinaisons qui peuvent eˆtre utilise´s
pour re´aliser de la navigation et de la se´lection/manipulation graˆce au suivi
des positions et orientations de cet outil. C’est un pe´riphe´rique a` 6 degre´s de li-
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berte´s, dont la position et l’orientation dans l’espace sont connues (figure B.6).
Fig. B.6 – Un flystick muni de capteurs optiques de localisation
B.3.4 Gants de donne´es 5DT
Les 5DT Data Gloves sont des gants de donne´es qui disposent de capteurs
de flexion des doigts. La plateforme dispose de deux paires de gants : une
premie`re version 5 Ultra comportant cinq capteurs de flexion (un sur chaque
doigt) et une deuxie`me version 14 Ultra comportant quatorze capteurs de
flexion (deux sur chaque doigt et un entre chaque doigt). Ces deux paires sont
conc¸ues par 5DT (Fifth Dimension Technologies) et fonctionnent sans fil a`
l’aide de la technologie Bluetooth (figure B.7).
(a) (b)
Fig. B.7 – Les gants de donne´es 5 Ultra (a) et 14 Ultra (b) de la plateforme EVR@
B.3.5 Serveurs graphiques
Le laboratoire posse`de deux serveurs graphiques. Un sous la forme d’une
station de travail posse´dant une carte me`re biprocesseur Intel Xeon et 1
Go de RAM. L’autre sous la forme d’un laptop e´quipe´ d’un processeur
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Intel Core Duo et 1 Go de RAM. Tous deux posse`dent une carte graphique
professionnelle NVidia de type Quadro FX permettant d’afficher un rendu
ste´re´o. Tous deux sont e´quipe´s d’un e´metteur infrarouge permettant de
synchroniser le rendu ste´re´o avec les lunettes Crystal Eyes R© 3 porte´es par les
utilisateurs (figure B.8).
Fig. B.8 – Lunettes Ste´re´oscopiques Crystal Eyes R© 3
B.3.6 Dispositifs vide´o et audio
La plateforme est compose´e de deux e´crans permettant l’affichage d’une ste´re´o
active. Le premier dispositif est constitue´ d’un e´cran de grande taille (3.2m
X 2.4m) associe´ a` un projecteur Christie Mirage DLP 4000 (figure B.9) qui
atteint une fre´quence de rafraˆıchissement de 120Hz et un syste`me audio 5.1.
Le second e´cran est mobile de taille 1.3m X 1.3m, c’est un syste`me de re´tro
projection DLP e´quipe´ d’un syste`me audio 2.1.
Fig. B.9 – Le projecteur Mirage DLP 4000 de la plateforme Evr@
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B.4 Dispositif logiciel
B.4.1 Virtools R©
Virtools R© est un logiciel de de´veloppement et de de´ploiement d’application
3D, commercialise´ par Dassault Syste`mes. Il vise le domaine des jeux vide´o,
du contenu 3D sur le Web, des applications 3D interactives pour l’industrie
ainsi que des applications en RV/RA. Le mode`le a` base de flots de donne´es
de l’e´diteur de Virtools Dev est parmi les plus sophistique´s sur le marche´.
Virtools R© comporte un grand nombre de scripts comportementaux pre´de´finis,
graphiquement repre´sente´s par des blocs de construction (Building Blocks).
Associe´ a` un objet 3D, un script comportemental permet par exemple d’animer
ou de contraindre ses mouvements. Tout comme les briques logiques, chaque
bloc comprend des entre´es et des sorties d’activation (controˆle), mais peut
e´galement traiter des donne´es type´es a` travers des parame`tres d’entre´e et des
parame`tres de sortie. Les blocs peuvent eˆtre librement interconnecte´s a` travers
leurs entre´es/sorties et leurs parame`tres pour de´crire des comportements
complexes. Les blocs « controˆleur » (souris, clavier, flystick) permettent
d’ajouter de l’interaction. Les blocs sont composables, et de nouveaux blocs
atomiques peuvent eˆtre de´finis sous forme de scripts en C++ ou de DLLs.
Virtools R© est capable d’importer plusieurs formats de mode`le 3D (3ds Max R©,
Maya R©, XSI R©, Lightwave R©, Collada R©).
B.4.2 VRPN Server et Client
VRPN (Virtual Reality Peripheral Network) est une solution Open Source
de´veloppe´e par le NIH National Research Resource in Molecular Graphics and
Microscopy de l’Universite´ de Caroline du Nord. Elle fournit une interface
transparente entre une application de Re´alite´ Virtuelle tournant sur une
machine, et des dispositifs physiques (trackers, flystick, dispositif haptique)
connecte´s a` d’autres machines d’un re´seau. Le serveur VRPN (VRPN Server),
une fois lance´, envoie continuellement des trames sur le re´seau contenant
diverses informations (position, orientation, retour d’effort, e´tat des boutons,
signaux analogiques, . . . ). Ces informations proviennent par exemple du
tracking optique de DTrack R© : celui-ci communique au serveur VRPN les
identifiants, les positions, les orientations des cibles traque´es et les e´ventuels
e´tats des boutons. Le client VRPN (VRPN Client) quant a` lui ne fait que
recevoir les trames du serveur VRPN. C’est pour cette raison que l’on
peut connecter/de´connecter a` chaud des pe´riphe´riques sans faire bloquer
l’application car le serveur VRPN prend tout en charge. Ceci est le plus grand
avantage de l’utilisation de VRPN (figure B.10).
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C.1 Questionnaire toutes e´valuations : Infor-
mations des participants
1. Quel est votre nom?
2. Quel est votre pre´nom?
3. Quel est voˆtre aˆge ?
4. Vous eˆtes ? Un homme - Une femme
5. Vous eˆtes ? Gaucher - Droitier - Ambidextre





7. Comment qualifieriez-vous votre niveau d’expe´rience en Re´alite´ Vir-
tuelle ?
Novice - Interme´diaire - expert
8. Jouez-vous aux jeux vide´o ? Jamais - Parfois - Souvent - Tre`s
re´gulie`rement
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C.2 Questionnaire Evaluation 1 : Utilisabilite´







2. Avec le mode d’interaction non assiste´, vous avez trouve´ l’accomplissement






3. Vous jugez le mode d’interaction assiste´ comme :









(e) Ne se prononce pas (NSP)





(e) Ne se prononce pas (NSP)
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(e) Ne se prononce pas (NSP)






(e) Ne se prononce pas (NSP)
C.3 Questionnaire Evaluation 1 : Pre´fe´rences et
Satisfaction

















(e) Ne se prononce pas (NSP)





(e) Ne se prononce pas (NSP)
5. Pensez vous que la modalite´ auditive est pertinente ?





(e) Ne se prononce pas (NSP)





(e) Ne se prononce pas (NSP)
7. D’apre`s vous, quelles ame´liorations sont les bienvenues ?




D.1 Questionnaire toutes e´valuations : Informa-
tions des participants
1. Quel est votre nom?
2. Quel est votre pre´nom?
3. Quel est voˆtre aˆge ?
4. Vous eˆtes ? Un homme - Une femme
5. Vous eˆtes ? Gaucher - Droitier - Ambidextre





7. Comment qualifieriez-vous votre niveau d’expe´rience en Re´alite´ Virtuelle ?
Novice - Interme´diaire - expert
8. Jouez-vous aux jeux vide´o ? Jamais - Parfois - Souvent - Tre`s re´gulie`rement
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D.2 Questionnaire Evaluation : Utilisabilite´







2. Avec le mode d’interaction non assiste´, vous avez trouve´ l’accomplissement












(e) Ne se prononce pas (NSP)
D.3 Questionnaire Evaluation : Pre´fe´rences et Sa-
tisfaction
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(e) Tre`s facile





(e) Ne se prononce pas (NSP)





(e) Ne se prononce pas (NSP)
5. D’apre`s vous, quelles ame´liorations sont les bienvenues ?
6. Avez vous des remarques a` ajouter ?
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